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 ﭼﻜﻴﺪه
ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ را ﻣﻲ ﺗﻮان ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻳﻚ ﻋﺎﻣﻞ اﺳﺎﺳﻲ در ﺟﻬﺖ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي از اﻧﻘﺮاض ﻣﻮﺟﻮدات و ﺣﻔﺎﻇﺖ از 
در درﻳﺎي  ()ebin accubortAﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ ﻣﻌﺮﻓﻲ ﻧﻤﻮد، ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه
ﻧﻤﻮﻧﻪ  از ﺑﺎﻓﺖ ﻧﺮم ﺑﺎﻟﻪ از ﻧﻮاﺣﻲ  45ﺗﻌﺪاد  pooL-Dﻋﻤﺎن و ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژن 
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش اﺳﺘﺎت آﻣﻮﻧﻴﻮم  ANDدرﺻﺪ ﻧﮕﻬﺪاري ﺷﺪ.  69ﺟﺎﺳﻚ، ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎر ﺟﺪا و در اﺗﺎﻧﻮل 
ش اﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮي و اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار اﺳﺘﺨﺮاج ﮔﺮدﻳﺪه و ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ آن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از رو
ﺟﻔﺖ ﺑﺎزﺑﻮد. ﻓﺎﺻﻠﻪ  072ﺷﺎﻣﻞ  pooL-Dو ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺷﺪﻧﺪ. ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ  RCPﻫﺎي ﻣﻄﻠﻮب ،  ANDﮔﺮﻓﺖ. ﻧﻤﻮﻧﻪ 
ﺑﻮد.ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮاورد ﺷﺪه ﺑﻴﺸﺘﺮ از ﻣﻴﺰان  0/60ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ
ﻫﺪه ﺷﺪ ، ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻴﺰان ﭘﺎﻳﻴﻨﻲ از ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ،ﻛﻪ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻴﺎن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎ
( ﺗﺨﻤﻴﻦ زده ﺷﺪ ﻛﻪ 0/1ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻴﺎﻧﻪ) tsF ﻛﻨﻨﺪه ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺬﻛﻮر ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻴﺰان 
اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ در ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد  اﻳﻦ اﻣﺮ ﺑﻴﺎن ﻛﻨﻨﺪه ي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻃﺒﻖ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از
  ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺎ وﺟﻮد ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﻄﻠﻮب  ﺳﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺘﻔﺎوت از ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه وﺟﻮد دارد. 
،  ANDtm،  pooL-Dﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ، ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه،درﻳﺎي ﻋﻤﺎن،ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس ،  ﻛﻠﻤﺎت ﻛﻠﻴﺪي :
  اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ،ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
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  ﻛﻠﻴﺎت-1
  ﻣﻘﺪﻣﻪ-1-1
 ﻪﻳﺪ ﺑﻲ روﻴﺻ ﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎ،ﻳﻦ رﻓﺘﻦ زﻴﻣﺎﻧﻨﺪ از ﺑ ﻣﺘﻌﺪديﻋﻮاﻣﻞ  .ﺑﺎﺷﻨﺪ  ﻲاز ژﻧﻬﺎ ﻣ ﻣﺘﻨﻮﻋﻲﺖ ﻫﺎ داراي ﻣﺠﻤﻮﻋﻪ ﻴﺟﻤﻌ
ﻜﻲ ﻴﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﺳﺒﺐ ﺠﻪ ﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﻮﺛﺮ و در ﻧﺘﻴﻲ ﻣﻨﺠﺮ ﺑﻪ ﻛﺎﻫﺶ اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻳﻂ ﻧﺎﻣﻨﺎﺳﺐ آب و ﻫﻮاﻳﺷﺮا و
ﺎن و ﻳاز ﻳﻚ ذﺧﻴﺮه ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ) ﻣﺤﻤﺪاﻛﺜﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ي آﺑﺰﻳﺎن داراي ﺑﻴﺶ (.  0931ﺮ ﻣﻲ ﮔﺮدد ) ﺧﺎﻟﺪي، ﻳذﺧﺎ
و در ﺑﻮده   در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﻄﻲﻴﺮات ﻣﺤﻴﻴﻚ ﻋﺎﻣﻞ اﺳﺎﺳﻲ در ﺟﻬﺖ ﻣﻘﺎﺑﻠﻪ ﺑﺎ ﺗﻐﻳ ﻲﻜﻴﺗﻨﻮع ژﻧﺘ (. 9831ﻫﻤﻜﺎران، 
 (.7831)روﺷﻨﻲ،  ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﺴﺘﻲ ﻳﺮي از اﻧﻘﺮاض ﻣﻮﺟﻮدات و ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﺗﻨﻮع زﻴﻦ ﻋﺎﻣﻞ ﺟﻬﺖ ﺟﻠﻮﮔﻳواﻗﻊ ﻣﻬﻤﺘﺮ
ﺳﻮدﻣﻨﺪ واﻗﻊ ﻣﻲ ﺎن ﻫﻨﮕﺎﻣﻲ ﻳﺮ آﺑﺰﻳﺖ ﻫﺎي ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻴﺘﻲ و اﻧﺠﺎم ﻓﻌﺎﻟﻳﺮﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﮔﺴﺘﺮش ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﻣﺪﻳﺑﺪ
ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﻫﺎي ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ در  (. 2002 ,.la te eniLﻛﻪ در اﺑﺘﺪا ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه ﺑﺎﺷﺪ)  ﺷﻮد 
ﻌﻴﺘﻬﺎ ﻛﻤﻚ ﺷﺎﻳﺴﺘﻪ اي ﺑﻪ ﺣﻔﻆ ذﺧﺎﻳﺮ و ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤ ﺑﺮداﺷﺖ ﭘﺎﻳﺪار از ذﺧﺎﻳﺮ از ﻃﺮﻳﻖ  ﺑﺎﻳﺪ اﻣﻮر ﺷﻴﻼﺗﻲ
(. 9991 ,.la te naMdlaWﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )  ﻣﻴﺮﻳﺖ ﺷﻴﻼﺗﻲﻣﻬﻢ  ﻳﻜﻲ از اﺻﻮل  ﻟﺬا وﺪ ،ﻨﺑﻜﻨ
. (0931يﺮد )ﺧﺎﻟﺪﻴاﻧﺠﺎم ﮔ ﻲﻣﺨﺘﻠﻔ يﺎن ﺗﻮﺳﻂ روش ﻫﺎﻳدر آﺑﺰ ﻲﺘﻴو ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻳﺺ زﻴﺗﺸﺨ
ﻣﻲ  و ﻃﻮل ﺑﺪن  ﺧﻂ ﺟﺎﻧﺒﻲ يﺗﻌﺪاد ﻓﻠﺲ روﻚ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻴﻚ و ﻣﺮﺳﺘﻳﺻﻔﺎت ﻣﺮﻓﻮﻣﺘﺮ يﺮﻴﺑﻜﺎر ﮔ ﻳﻜﻲ از روش ﻫﺎي
ﻧﺎﺷﻲ از ﻣﻨﻔﻲ  اتﺰ اﺛﺮﻴﻄﻲ و ﻧﻴﺮات ﻣﺤﻴﻴﻚ ﺑﻪ ﺗﻐﻴو ﻣﺮﺳﺘ ﻚﻳﺖ ﺻﻔﺎت ﻣﺮﻓﻮﻣﺘﺮﻴاﻣﺎ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺣﺴﺎﺳ ؛ﺑﺎﺷﺪ 
، ﺸﺮﻓﺖ ﻋﻠﻢ ﻴ( ﺑﺎ ﭘ 3002 ,sgnihctuH dna smadAﻫﻨﮕﺎم ﻧﺸﺎﻧﻪ ﮔﺬاري ﺑﺮ ﺳﻼﻣﺖ و ﺑﻘﺎي ﻣﺎﻫﻴﺎن ) در دﺳﺘﻜﺎري 
 ﺮﻳذﺧﺎ ﻲﻜﻴﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻛﻪ ﻣﺘﺎﺛﺮ از ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻣﺤﻴﻄﻲ ﻧﻤﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘاﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي 
ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ، ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ  ﻲﻜﻴدر ﺣﺎل ﺣﺎﺿﺮ ﺟﻬﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ.ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖﭘﮋوﻫﺸﮕﺮان ﺶ ﻣﻮرد ﺗﻮﺟﻪ ﻴﺶ از ﭘﻴﺑ
  ﻲداﺋﻤو ﺗﻐﻴﻴﻴﺮات  در ﻣﻌﺮض ﺟﻬﺶ ﻫﺎ ﻲﻜﻴژﻧﺘ ﻣﻮاد اﻣﺎ(  0931 – يﺑﺎﺷﻨﺪ ) ﺧﺎﻟﺪ ﻲﻦ اﺑﺰار ﻣﻳﺑﺎ اﻋﺘﻤﺎد ﺗﺮ AND
ﺐ ﻴﺗﺮﺗ ﻲﺟﺎﺑﺠﺎﺋ ﺳﺒﺐﻂ درون و ﺑﺮون ﺳﻠﻮﻟﻲ ﻴﻣﻮﺟﻮد در ﻣﺤ ﻲﺎﺋﻴﻤﻴو ﺷ ﻲﻜﻳﺰﻴﺮا ﻋﻮاﻣﻞ ﮔﻮﻧﺎﮔﻮن ﻓﻳﻗﺮار دارﻧﺪ ز
ﺖ ﻫﺎ و ﻴﺟﻤﻌ ﻲﺎﻫﻴو ﮔ يﺟﺎﻧﻮر يﻦ در ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎﻳﺑﻨﺎﺑﺮا ﺷﺪه و يدر ﻫﻨﮕﺎم ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﺳﺎز ANDﺪ ﻫﺎي ﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ
 ﻲﻌﻴﺮات ﻃﺒﻴﻴﻦ ﺗﻐﻳﺴﺖ. اﻴﺮ ﻧﻳاﻣﻜﺎن ﭘﺬ يﺻﻔﺎت ﻇﺎﻫﺮ يآﻧﻬﺎ از رو ﻲﮔﺮدﻧﺪ ﻛﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﺋ ﻲﺠﺎد ﻣﻳا ﻲﻣﺘﻔﺎوﺗ يﻧﮋادﻫﺎ
  (. 9831، ﻲﺐ ﺧﺎﻧﻳﻧﺎم دارﻧﺪ. ) ﻗﺮ 1ﻲﻜﻴژﻧﺘ ﻲﺷﻮﻧﺪ، ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠ ﻲﺖ ﻣﻴﻚ ﺟﻤﻌﻳدر اﻓﺮاد  ﻲﻛﻪ ﺳﺒﺐ ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧ
 senyHدارد )  ﻲﻜﻴﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘ در ﮔﺴﺘﺮده ايﻛﺎرﺑﺮد ﻛﻪ  اﺳﺖ ﻲﻜﻴژﻧﺘ يﮕﺮﺎﻧﻧﺸ ﺣﻘﻴﻘﺖدر  ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ AND
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ در واﻗﻊ روﺷﻲ ﺣﺴﺎس و ﺳﻨﺠﻴﺪه ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ  ANDﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺑﺮ روي  .(6991,.la te
ﺗﻔﺎوت ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ، رده ﺑﻨﺪي ﻫﺎي ﻓﻴﻠﻮژﻧﻴﻚ و  ﻧﻤﺎﻳﺎن ﺳﺎﺧﺘﻦاز ان ﺟﻬﺖ 
ﻃﺒﻘﻪ ﺑﻨﺪي و ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع در اﻣﺮوزه  .( 7891 ,.la te,zt iroM ؛4002 ,esivA) ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻲ ﺗﻮان اﺳﺘﻔﺎده ﻧﻤﻮد
  (.6831و ﻫﻤﻜﺎران ،  ي) ﻧﻘﻮ ﺻﻮرت ﻣﻲ ﭘﺬﻳﺮد، AND يﻫﺎ ﻲﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻔﺎوت ﺗﻮاﻟﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ 
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در اﻓﺮاد  ﻲﺎ ﺣﺘﻳﻣﺨﺘﻠﻒ  يﻚ ژن در ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎﻳاز  ﻲﺎ ﺑﺨﺸﻳﻚ ژن ﻳﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ  يﺪﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ ﻲﻟاﺑﻄﻮر ﻣﻌﻤﻮل در ﺗﻮ
ﺗﻮاﻧﻨﺪ  ﻲﻣ ﻲﺑﺎﺷﻨﺪ وﻟ ﻲﺎر اﻧﺪك ﻣﻴﻦ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ ﺑﺴﻳﻛﻪ ﻫﺮ ﭼﻨﺪ ا ﺧﻮرد ﻲﺑﻪ ﭼﺸﻢ ﻣ يﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎﻳﻣﺨﺘﻠﻒ 
ﻚ ﺳﻮ و ﺑﺎزﺳﺎزي و ﻣﺪل ﺳﺎزي ﻳو زﻣﺎن اﺷﺘﻘﺎق دو ﮔﻮﻧﻪ از  ﻲﻜﻴﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘ ﻲﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻣﻼﻛ
آن ﻫﺎ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار  ﻲاﺣﺘﻤﺎﻟ ﻲﻠﻮژﻧﻴﻢ درﺧﺖ ﻓﻴﺖ ﺗﺮﺳﻳو در ﻧﻬﺎ ي، ﻓﺮزﻧﺪيو راﺑﻄﻪ ﺟﺪ ﻲﺨﭽﻪ ﺗﻜﺎﻣﻠﻳﺗﺎر
 ﻲﻌﻨﻳﻢ ﻴﺮ ﻣﺴﺘﻘﻴﺎ ﻏﻳﻗﻄﻌﻪ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ  ﻲﻖ ﺗﻮﺳﻂ ﺗﻮاﻟﻴﻢ و دﻗﻴﻣﺴﺘﻘ ﻲﻦ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ ﺑﻪ روﺷﻳ( ، ا 8831 ،ﺐﻴﻃ ﺮد )ﻴﮔ
  (. 0931 يﮔﺮدﻧﺪ ) ﺧﺎﻟﺪ ﻲﻦ ﻣﻴﻴﺗﻮﺳﻂ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ ﺗﻌ
  
 اﻫﻤﻴﺖ و ارزش ﺗﺤﻘﻴﻖ -1-1-1
ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي در اوﻟﻴﻦ ﻣﺮﺣﻠﻪ ﺗﺪوﻳﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن در ﻣﻨﺎﺑﻊ آﺑﻲ،ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪن ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
 اﺳﺖ.اﻳﻦ اﺳﺘﺮاﺗﮋي در ﺻﻮرﺗﻴﻜﻪ ﺑﺮ ﭘﺎﻳﻪ روش ﻫﺎي دﻗﻴﻖ و ﻗﺎﺑﻞ اﻃﻤﻴﻨﺎن)ﻣﺎﻧﻨﺪ روﺷﻬﺎي ﺑﺮداري ﺣﺎل ﺑﻬﺮه
زﻳﺴﺘﻲ،ﻣﻴﺰان ﺑﺮداﺷﺖ و ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري را ﺑﻪ ﺣﺪ ﻣﻌﻘﻮل و ﺣﺪاﻛﺜﺮ  ﻣﻴﺘﻮاﻧﺪ ﻋﻼوه ﺑﺮ ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ(ﺑﺎﺷﺪ،
 اﻳﺠﺎد(.از اﻧﺠﺎﻳﻴﻜﻪ ﻣﻴﺰان و ﺳﻤﺖ وﺳﻮي ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻳﻜﻲ از ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ ﻋﻮاﻣﻞ 6831ﺑﺮﺳﺎﻧﺪ)ﻧﻘﻮي و ﻫﻤﻜﺎران، 
 ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ و از ﺳﻮﻳﻲ وﺟﻮد ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻳﻜﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺑﻪ دﻧﺒﺎل ان ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎ و ﻳﺎ ﺷﺒﺎﻫﺘﻬﺎ در ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ
از دﻻﻳﻞ ﺷﺒﺎﻫﺖ ﻧﺴﺒﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ،ﻟﺬا ﺗﻔﺎوت ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ زﻣﺎﻧﻲ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ 
ﺑﺮرﺳﻲ و ﺗﺠﺰﻳﻪ و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﻮﺟﺐ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي از ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎي ﻧﺎﺷﻲ از اﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻧﮕﺮدد.از اﻳﻨﺮو ﺑﺎاﺳﺘﻔﺎده از 
 اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻫﺎي وتﻛﻪ اﻳﺎ ﺗﻔﺎﭘﻲ ﺑﺮد ﻣﻲ ﺗﻮان  در ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺎ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ANDﺗﺤﻠﻴﻞ 
  ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري داراي اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري ﺑﺎ ﻫﻢ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ و ﻳﺎ ﺧﻴﺮ؟
ﻪ ﺑﻪ ﻫﻢ، ﻴﻇﺎﻫﺮاً ﺷﺒ يﻫﺎﻜﺴﺎن ﭘﻨﺪاﺷﺘﻦ ﮔﻮﻧﻪﻳ ﺷﺎﻣﻞ ﻲﺷﻨﺎﺳﺨﺖﻳر يﻪﻳﺑﺮ ﭘﺎ ﻲﺳﻨﺘ ﻲﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣ يﻫﺎﻲﻛﺎﺳﺘﺑﺮﺧﻲ 
 يﺪﻫﺎﻴﻛﻠ ﻳﻲﮔﻮﻧﺎﮔﻮن، ﻋﺪم ﻛﺎرا يﻫﺎﺎن ﺗﺎﻛﺴﻮنﻴﺴﻪ در ﻣﻳﻣﺸﺘﺮك و ﻗﺎﺑﻞ ﻣﻘﺎ ﻲﺨﺘﻳﺎت رﻴﻓﻘﺪان ﺧﺼﻮﺻ
 يﺑﻪ ﺟﺎ ﻲﺟﻨﺴ ﻲﺎ دوﺷﻜﻠﻳ ياﮔﻮﻧﻪاﺷﺘﺒﺎه ﮔﺮﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع درون،ﻲزﻧﺪﮔ ﺶ از ﺑﻠﻮغ ﭼﺮﺧﻪﻴدر ﻣﺮاﺣﻞ ﭘ ﻳﻲﺷﻨﺎﺳﺎ
ﻦ ﻣﺘﺨﺼﺼﺎن در ﻳﻛﻪ ﺷﻤﺎر ا ﻲآن ﻫﻢ ﻫﻨﮕﺎﻣ )ﻫﺮ ﮔﺮوه از ﺟﺎﻧﺪاران  يﮋه ﺑﺮاﻳﺎز ﺑﻪ ﻣﺘﺨﺼﺼﺎن وﻴ، ﻧياﺗﻔﺎوت ﮔﻮﻧﻪ
ﻦ ﻳﺟﺒﺮان ا ﻲدر ﭘﺗﺎ ﺣﺪ ﻣﻤﻜﻦ  ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ ﻲ. ﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣ)5002 ,.la te trebeH( ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ (ﺟﻬﺎن رو ﺑﻪ ﻛﺎﻫﺶ اﺳﺖ
 ﻳﻲﺎ ﺑﺎزآراﻳﺪ ﻳﺟﺪ يﻫﺎﻒ ﺗﺎﻛﺴﻮنﻳﻛﻨﺪ: روﻳﻜﺮد اول، ﺗﻌﺮﻲﻜﺮد دﻧﺒﺎل ﻣﻳرا ﺑﺎ دو رو و اﻳﻦ ﻋﻤﻞﻫﺎ اﺳﺖ ﻲﻛﺎﺳﺘ
ﻧﺴﺒﺖ  يﺑﺮا ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يﻫﺎداده يﺮﻴﻛﺎرﮔ ﺑﻪ :و دﻳﮕﺮي ﻲاﻃﻼﻋﺎت ﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يﻪﻳﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه ﺑﺮ ﭘﺎ يﻫﺎﺗﺎﻛﺴﻮن
  ﻫﺎ. ﺴﺖﻴﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣ يﻒ ﺷﺪه از ﺳﻮﻳﺗﻌﺮ يﻫﺎﺪ ﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪﻳﺟﺪ يﻫﺎدادن ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻧﺨﺴﺖ  يﻫﺎﺖﻳﺗﻮاﻧﺪ ﻳﻜﻲ از اوﻟﻮﻲﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن، ﺷﻨﺎﺧﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺎ ﻣﻴﺮ ﺧﻠﻴﭼﺸﻤﮕ ﻲﺴﺘﻳﺎن ﺗﻨﻮع زﻴدر ﻣ
ﻮن ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ ﺗﺎ ﻛﻨ يﻫﺎﮕﺎه دادهﻳدر ﭘﺎ ﻲﺟﻬﺖ ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ ﻣﺬﻛﻮر ﺑﺎﺷﺪ. ﮔﺸﺘ
اﻃﻼﻋﺎﺗﻲ از اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺛﺒﺖ ﻧﺸﺪه اﺳﺖ و ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺗﻮﺟﻴﻪ اﻗﺘﺼﺎدي و ﻣﻠﻲ دارد و از 
ﺑﺮرﺳﻲ  (،4891 ,rekcaK dna rawlaTآﻧﺠﺎﻳﻴﻜﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي داراي ارزش اﻗﺘﺼﺎدي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )
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 اﻛﻮﻟﻮژي، ﺷﻨﺎﺳﻲ، م ﻓﻌﺎﻟﻴﺘﻬﺎي زﻳﺴﺖﺟﻤﻌﻴﺘﻲ و ﻓﻴﻠﻮژﻧﻴﻚ آن در ﺣﻮزه ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﭘﻴﺶ ﻧﻴﺎزي ﺟﻬﺖ اﻧﺠﺎ
  ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ در ﺧﺼﻮص اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ اﺳﺖ.
  
  اﻫﺪاف و ﻓﺮﺿﻴﻪ ﻫﺎي ﺗﺤﻘﻴﻖ-1-1-2
در دﻫﻪ ﻫﺎي ﮔﺬﺷﺘﻪ  در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﺎ ﺳﺎﻳﺮ ﻣﻬﺮه داران ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ و ژﻧﺘﻴﻜﻲ روي ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي اﺑﺰﻳﺎن
دﻗﻴﻖ و  ﻲروﺷﻬﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان روﺷ از ﺑﻬﺮه ﮔﻴﺮياﻣﺎ در ﺳﺎﻟﻬﺎي اﺧﻴﺮ ،  (3991 ,reyeM) ﻣﺤﺪود ﺑﻮده اﺳﺖ
(، 4831)ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ و ﻫﻤﻜﺎران،  اﺳﺖ ﭼﺸﻤﮕﻴﺮي داﺷﺘﻪﻣﻄﻤﺌﻦ در ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎي ﻓﻴﻠﻮژﻧﻴﻚ و ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ اﺑﺰﻳﺎن اﻓﺰاﻳﺶ 
 اﺻﻼح ﻧﮋاد اﺑﺰﻳﺎن و ذﺧﺎﻳﺮ ﺗﻮارﺛﻲ ﺑﻴﻦ اﻓﺮاد ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ از اﻫﺪاف ارزﺷﻤﻨﺪﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ و زﻳﺮا اﮔﺎﻫﻲ از ﻣﻴﺰان 
ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ذﺧﺎﻳﺮ اﺳﺖ ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﺎ اﻛﻮﻟﻮژي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺎ ارزش اﻗﺘﺼﺎدي ﺑﻪ 
 .(7002 ,.la te gnaW) ﻣﻨﻈﻮر ﺣﻔﺎﻇﺖ از ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻧﻬﺎ و ﺣﻔﻆ ﺻﻴﺪ ﭘﺎﻳﺪار ﺑﺴﻴﺎر ﺿﺮوري اﺳﺖ
اﺳﺖ و ﺑﺎ  ﻟﺬا ﺗﺤﻘﻴﻖ ﺣﺎﺿﺮ در ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ
در  pooL-D ANDtmﺑﺮ اﺳﺎس ژن  ebin accubortAﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎي اوﻟﻴﻪ ﻓﺮﺿﻴﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ 
  ﺑﺎ ﻫﻢ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ. ﻣﻄﺮح ﮔﺮدﻳﺪ. و ﻓﺠﻴﺮه ( ، ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ )ﺟﺎﺳﻚ
  اﻫﺪاف ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ در اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ ﻧﻴﺰ ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ:
  در ﻣﺤﺪوده ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪهﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع  -
  ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺎ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺳﻪ ﮔﺎﻧﻪ -
 ANDtmﺑﺮرﺳﻲ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻛﻨﺘﺮل ژﻧﻮم  -
  ﺑﺮرﺳﻲ رواﺑﻂ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻴﻚ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ-
ﻋﺎت راﻫﺒﺮدي ﺟﻬﺖ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﻣﺴﺌﻮﻻﻧﻪ ذﺧﺎﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در راﺳﺘﺎي ﻧﻴﻞ ﺑﻪ اﻫﺪاف ﺑﺮداﺷﺖ اراﺋﻪ اﻃﻼ -
  ﭘﺎﻳﺪار از ذﺧﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن
  ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺎﻃﻖﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ زﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي اﺣﺘﻤﺎﻟﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻣﻨ -
  ﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪﺎدر ﻣﻨ ebin accubortAدرﻣﺎﻫﻲ  ANDtm pooL-Dﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژن  -
 
  ﻋﻤﺎن يﺎﻳدر ﻲﻣﻌﺮﻓ -1-2
ﺪ ﻳﺮات ﺷﺪﻴﻴ. ﺑﺮﺧﻼف ﺗﻐﭘﻮﺷﺎﻧﺪه اﻧﺪ ﻲﺎﻧﻮﺳﻴاﻗﻫﺎي آب  راﻦ ﻴ% از ﺳﻄﺢ زﻣ 17ﺒﺎ ﻳﺎره آب اﺳﺖ، ﺗﻘﺮﻴﻦ ﺳﻴزﻣ
رودﻫﺎ  ﻲﺎﭼﻪ ﻫﺎ و ﺣﺘﻳدر، ﺎس ﻛﻮﭼﻜﺘﺮ ﻴﺎﻫﺎ و در ﻣﻘﻳﺎﻧﻮس ﻫﺎ و درﻴﺎﺑﺎن ﻫﺎ، اﻗﻴروزاﻧﻪ در ﺻﺤﺮا ﻫﺎ و ﺑ يدﻣﺎ
ﺎﻫﺎ و ﻳﺖ درﻴﻦ اﻫﻤﻴ(. ﻫﻤﭽﻨ 7731، ﻲﺷﻮﻧﺪ ) ﻛﺮﺑﺎﺳ ﻲروزاﻧﻪ ﻣ يﺮات دﻣﺎﻴﻴﺰان ﺗﻐﻴﻣ ﻛﻨﺘﺮل و ﺗﻌﺪﻳﻞﻣﻮﺟﺐ 
ﺑﺮ ﻫﻤﮕﺎن آﺷﻜﺎر اﺳﺖ )  يﻦ اﻧﺮژﻴﺗﺎﻣ و ﺣﻤﻞ و ﻧﻘﻞﻼت ،ﻴﻢ ﻣﻌﺪﻧﻲ ، ﺷﻴاز ﻣﻨﺎﺑﻊ ﻋﻈ يﺑﺮﺧﻮردارﺎﻧﻮس ﻫﺎ در ﻴاﻗ
  .(1-1)ﺷﻜﻞ  ( 9831و ﻫﻤﻜﺎران ،  ﻲﻟﻄﻔ
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ﺮان ﻳا بﺟﻨﻮدر  ﺷﻤﺎﻟﻲدرﺟﻪ  72ﺗﺎ   22و ﻋﺮض ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲدرﺟﻪ ﺷﺮﻗﻲ  06ﺗﺎ  65 ﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲﺟﻃﻮل ﻋﻤﺎن در يﺎﻳدر
ﺎﻧﻮس ﻫﻨﺪ ﻴﺴﺘﺎن و ﺑﻠﻮﭼﺴﺘﺎن و ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن واﻗﻊ ﺷﺪه اﺳﺖ و از ﺟﻨﻮب ﺑﻪ اﻗﻴﺳ ياﺳﺘﺎن ﻫﺎ يدر ﻣﺤﺪوده آب ﻫﺎ
و  19ﻦ ﺠﻳاﻛﻮر آرام، –ﻫﻨﺪ  يﺮﻴدر ﻣﻨﻄﻘﻪ ﮔﺮﻣﺴ اﻳﻦ درﻳﺎ (.9831و ﻫﻤﻜﺎران،  ي) اﺻﻐﺮ ﺷﻮد ﻲﻣﺮﺗﺒﻂ ﻣ
ﺑﻨﺎم ﻧﺌﻮﺗﺘﻴﺲ اﺳﺖ ﻛﻪ  ﻲﻤﻳﻊ، ﻗﺪﻴﺎﻧﻮس وﺳﻴﻚ اﻗﻳﻤﺎﻧﺪه ﻴﺑﺎﻗ ﻲﺎﻧﻮﺳﻴﻦ ﺣﻮﺿﻪ ﻛﻮﭼﻚ اﻗﻳﻗﺮار دارد. ا91ﭘﺮوواﻧﺲ 
( ﺑﻪ ﻃﻮر ﺗﻘﺮﻳﺒﻲ ﻃﻮل ان ﺷﺮق ﺑﻪ 2002 ,.la te ipahcUﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﺑﺮﺧﻮرد ورﻗﻪ ﻋﺮﺑﻲ ﺑﻪ اورازﻳﺎ ﻛﻮﭼﻚ ﺷﺪه اﺳﺖ)
( ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻋﻤﻖ اﻳﻦ درﻳﺎ 9531)ﺟﺪاري ﻋﻴﻮﺿﻲ،  ﻛﻴﻠﻮﻣﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 022ﻛﻴﻠﻮﻣﺘﺮ و ﻋﺮض ان ﺣﺪود  016ﻏﺮب 
ﺎ ﻋﻤﻖ ﻳﻦ درﻳا ﻲﻣﺘﺮ ﺑﻮده، و  ﺑﺨﺶ ﺷﺮﻗ 0071( ﻋﻤﻖ ﻣﺘﻮﺳﻂ آن ﺣﺪود 2102 ,.la te yegreS)ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﻣﺘﺮ  0003
 يدﻣﺎ ﺑﻴﺸﻴﻨﻪ و ﻛﻤﻴﻨﻪ(. 2831، رﺪ ﭘﻮﻴﺑﺎﺷﺪ.) ﺳﻌ ﻲﻣ USP63ﻦ ﻴﺎﻧﮕﻴﻋﻤﺎن ﺑﻄﻮر ﻣ يﺎﻳآب در يدارد و ﺷﻮر يﺸﺘﺮﻴﺑ
  .(  9591 ,yremE) ﺎﺷﺪﺑ ﻲﮕﺮاد ﻣﻴدرﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘ 91/8ﻣﺎه ﺑﻪ ﺣﺪود  يو در د 23 ،در ﻣﺮداد ﻣﺎه ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﺳﻄﺢ آب 
درﻳﺎي ﻋﻤﺎن در ﺣﺎﺷﻴﻪ ﺷﻤﺎﻟﻲ ﺳﻴﺴﺘﻢ ﻫﺎي ﺟﻮي ﮔﺮﻣﺴﻴﺮي ﻗﺮار دارد ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ اﻳﻦ درﻳﺎ در ﻣﻌﺮض وزش ﺑﺎدﻫﺎي 
ﮔﻴﺮد. در ﻓﺼﻞ ﺗﺎﺑﺴﺘﺎن ﻛﻪ ﺑﺎدﻫﺎي ﻣﻮﺳﻤﻲ ﺟﻨﻮب ﻏﺮﺑﻲ در درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺣﺎﻛﻢ ﻫﺴﺘﻨﺪ  ﻣﻮﺳﻤﻲ ﻣﻮﻧﺴﻮن ﻗﺮار ﻣﻲ
درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﻪ ﺧﻠﻴﺞ آب ﺑﻪ داﺧﻞ درﻳﺎي ﻋﻤﺎن در ﺟﻬﺖ ﺷﻤﺎل ﻏﺮﺑﻲ ﺟﺮﻳﺎن دارد و ﻳﻚ ﺟﺮﻳﺎن ﺳﻄﺤﻲ از 
. در ﻓﺼﻞ زﻣﺴﺘﺎن ﻛﻪ ﺑﺎدﻫﺎي ﻣﻮﺳﻤﻲ ﺷﻤﺎل ﺷﺮﻗﻲ ﺣﺎﻛﻢ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ آب ﺑﻪ ﺧﺎرج درﻳﺎي دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮدﻓﺎرس 
و از ﺷﺮق ﺑﻪ ﻏﺮب ﺑﻴﺸﺘﺮ ﻣﻲ ﺷﻮد. در ﺑﺨﺶ  1از ﻧﻮع ﻧﻴﻢ روزهﻋﻤﺎن ﺟﺮﻳﺎن ﻣﻲ ﻳﺎﺑﺪ. ﺟﺰر و ﻣﺪ در درﻳﺎي ﻋﻤﺎن 
ﻳﻜﻲ از ﭘﺪﻳﺪه ﻫﺎﻳﻲ  2ﻨﺪﮔﻲﭘﺪﻳﺪه ﻓﺮاﭼﺎﻫ.ﺮ ﻣﻲ رﺳﺪﻣﺘ 3/5ﺷﺮﻗﻲ ﺣﺪود دو ﻣﺘﺮ و در دﻫﺎﻧﻪ ﺗﻨﮕﻪ ﻫﺮﻣﺰ ﺑﻪ ﺣﺪود 
ﺑﻪ وﻗﻮع ﻣﻲ ﭘﻴﻮﻧﺪد. )ﻓﺪوي ﺣﺴﻴﻨﻲ و ﻫﻤﻜﺎران،  و ﭼﺎﺑﻬﺎر اﺳﺖ ﻛﻪ در ﺷﻤﺎل ﻏﺮب درﻳﺎي ﻋﻤﺎن و ﺣﻮاﻟﻲ ﺟﺎﺳﻚ
ﺑﻪ واﻗﻊ ﻋﻤﺎن ﺑﻌﻤﻞ آﻣﺪه اﺳﺖ اﻣﺎ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ  يﺎﻳﺖ اﻣﻮاج درﻴﻌﺖ و ﻣﺎﻫﻴدر ﺧﺼﻮص ﻃﺒ ﻲﻣﻄﺎﻟﻌﺎت اﻧﺪﻛ (.6731
 ﻲﺖ و ﻋﻠﺖ اﺻﻠﻴﻫﺎآن ﻣ ﻲﻤﻴﻢ اﻗﻠﻳﺑﺮ رژ ﻲﻂ ﻣﺎﻧﺴﻮﻧﻳﺎﻧﻮس ﻫﻨﺪ و ﺣﺎﻛﻢ ﺑﻮدن ﺷﺮاﻴﻋﻤﺎن در ﺷﻤﺎل اﻗ يﺎﻳدر ﺷﺪن
 ﻲﻦ ﺑﺎدﻫﺎ ﺑﻪ ﻫﻨﮕﺎم ﻣﺎﻧﺴﻮن ﺗﺎﺑﺴﺘﺎﻧﻪ در ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻳﺪ ﺗﺮﻳﺑﺎﺷﺪ. ﺷﺪ ﻲﺑﺎد ﻣ يﺮوﻴﺮ ﻧﻴاز ﺗﺎﺛ ﻲﺠﺎد اﻣﻮاج، ﻋﻤﺪﺗﺎً ﻧﺎﺷﻳا
 ﻲﺮاﻧﻴﻛﺸﺘ يﺖ ﻫﺎﻴرﺳﺪ. ﻟﺬا ﻓﻌﺎﻟ ﻲﻣﺘﺮ ﻣ 4ﺗﺎ  3ز ﺶ اﻴﺎ ﻛﺎﻣﻼً ﻣﺘﻼﻃﻢ و ارﺗﻔﺎع اﻣﻮاج ﺑﻪ ﺑﻳﺎم درﻳﻦ اﻳوزد.در ﺧﻼل ا
ﻋﻤﺎن در ﺳﻮاﺣﻞ ﻣﻜﺮان وﺟﻮد ﮔﺮد  يﺎﻳﻣﺸﺨﺼﺎت در زا ﻲﻜﻳﮔﺮدد.  ﻲﺎ ﻣﺘﻮﻗﻒ ﻣﻳ( ﻣﺨﺘﻞ و  يﺎدﻴ) ﻋﻤﺪﺗﺎً ﺻ
ﻦ ﻳﺰﺗﺮﻴاز ﺣﺎﺻﻠﺨ ﻲﻜﻳآن ﺑﻪ ﻋﻨﻮان  ﻲﺎﻧﻮس ﻫﻨﺪ و ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺷﻤﺎﻟﻴاﻗ .( 6002 ,.yalccM dnA odnarGﺎر اﺳﺖ ) ﻴﻓﺸﺎن ﺑﺴ
 ﻣﻐﺬيﻛﺎﻣﻞ ﺑﻪ وﻓﻮر ﻣﻮاد  ﻲﻪ آن ﻛﻪ ﺑﺴﺘﮕﻴﺪ اوﻟﻴﺎﻧﻮس ﻣﺤﺼﻮب ﺷﺪه و ارﻗﺎم ﺗﻮﻟﻴاﻗ ﻲآﺑ يﻫﺎﻦ ﺗﻮده ﻳو ﺑﺎرورﺗﺮ
ﮔﺮم ﻛﺮﺑﻦ در  ﻲﻠﻴﻣ 005ﻪ ﻛﻪ ﺑﻄﻮر ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺣﺪود ﻴﺪ اوﻟﻴﺰان ﺗﻮﻟﻴﺎر ﻗﺎﺑﻞ ﺗﻮﺟﻪ اﺳﺖ. ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻴﺎ دارد ﺑﺴﻳآب در
ﺪ ﻴﻦ ﺗﻮﻟﻴﭼﻨ .( 9891 ,yrubxuD)  ﺷﻮد ﻲﻪ ﺑﺎﻻ ﻣﺤﺴﻮب ﻣﻴﺪ اوﻟﻴﺑﺎ ﺗﻮﻟ ﻲﺎ ﺟﺰء ﻣﻨﺎﻃﻘﻳﻦ درﻳﻣﺘﺮ ﻣﻜﻌﺐ در روز اﺳﺖ ا
ﻣﻲ ﻋﻤﺎن  يﺎﻳﺎت درﻴﺮه ﺣﻴﺑﺮ زﻧﺠ ﻲاﺛﺮات ﻣﺜﺒﺘ يداراﻓﻮن و ﻓﻠﻮر ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﻮده و يﺣﺎﻣﻲ ﻏﻨﺎﻌﺘﺎً ﻴﻃﺒ ﻲﻳﻪ ﺑﺎﻻﻴاوﻟ
 ﻲاز ﻋﻮاﻣﻞ اﺻﻠ ﻲﻜﻳﺑﺎﻻ ﻛﻪ ﺑﻌﻨﻮان  ياز ﺷﻮر ﻲﻋﻤﺎن ﺑﻌﻠﺖ ﻋﺪم وﺟﻮد اﺳﺘﺮس ﻧﺎﺷ يﺎﻳدر در ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ.ﺑﺎﺷﺪ
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ﺎر ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻴﻋﻤﺎن ﺟﺰء ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺴ يﺎﻳﻂ درﻴﺞ ﻓﺎرس ﻣﻄﺮح اﺳﺖ ﻣﺤﻴﻣﻮﺟﻮدات ﺧﻠ يﺑﺮا ﻲﻄﻴﻣﺤﺪود ﻛﻨﻨﺪه ﻣﺤ
ﺷﻮﻧﺪ ﻛﻪ در ﺣﺎل ﺣﺎﺿﺮ از  ﻲﺎﻓﺖ ﻣﻳدر آﻧﻬﺎ  ﻲﻼﺗﻴﻣﺘﻌﺪد و ﻣﻬﻢ ﺷ يﺑﺸﻤﺎر رﻓﺘﻪ و ﮔﺮوه ﻫﺎ ﻲﺟﻬﺖ رﺷﺪ و زﻧﺪﮔ
ﺟﻬﺖ  يﻣﺴﺎﻋﺪ يﻞ و دور ﻧﻤﺎﻴﺰ ﭘﺘﺎﻧﺴﻴﮕﺮ ﻧﻳد يﺗﻌﺪاد يﺮﻓﺘﻪ و ﺑﺮاﻳﺻﻮرت ﭘﺬ يﺗﺠﺎر ياز آﻧﺎن ﺑﻬﺮه ﺑﺮدار ﻲﺑﻌﻀ
 ﺼﺎل وﺟﻮد دارد. ﺤاﺳﺘ
 
 
 moc.spamelgoog.wwwﻣﻨﺒﻊ:  . ﻧﻘﺸﻪ ﻣﺎﻫﻮاره اي ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن1- 1 ﺷﻜﻞ
 
  1ﻣﻌﺮﻓﻲ راﺳﺘﻪ ﺳﻮف ﻣﺎﻫﻴﺎن-1-3
و در ﺑﻴﻦ ﻣﻬﺮه داران درﻳﺎﻳﻲ ﻏﺎﻟﺐ اﺳﺖ.  اﺳﺖ ﺑﺰرﮔﺘﺮﻳﻦ راﺳﺘﻪ ﻣﻬﺮه داران ﻧﻴﺰ  واﻳﻦ راﺳﺘﻪ ﻣﺘﻨﻮع ﺗﺮﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن 
ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﺰرﮔﺘﺮﻳﻦ  33001ﺟﻨﺲ و  9351ﺧﺎﻧﻮاده ، ﺣﺪود  06زﻳﺮ راﺳﺘﻪ ،  02راﺳﺘﻪ ﺳﻮف ﻣﺎﻫﻴﺎن داراي 
  ﺧﺎﻧﻮاده زﻳﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ: 8ﺧﺎﻧﻮاده ﻫﺎي اﻳﻦ راﺳﺘﻪ ﺷﺎﻣﻞ 
 eadinaicS,eadiiboG,eadilhciC,eadinarreS,eadirbaL,eadiinnelB,eadirtnecamoP,eadinogopA
ﮔﻮﻧﻪ ﺑﻄﻮر ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻓﻘﻂ در اﺑﻬﺎي ﺷﻴﺮﻳﻦ  0402ﺣﺪود  ،اﻛﺜﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي اﻳﻦ راﺳﺘﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ ﺳﺎﺣﻠﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ 
از زﻧﺪﮔﻲ ﺧﻮد ﺑﻪ اب ﺷﻴﺮﻳﻦ  ﺟﻬﺖ ﮔﺬراﻧﺪن ﺑﺨﺸﻲدﺳﺖ ﻛﻢ از اﻳﻦ راﺳﺘﻪ  ﮔﻮﻧﻪ  5332ﺣﺪود  و دارﻧﺪ ﺣﻀﻮر
  .(6002 ,nosleNوارد ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ)
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  1ﺪه ﻣﺎﻫﻴﺎنﻣﻌﺮﻓﻲ ﺧﺎﻧﻮاده ﺷﻮرﻳ -1-3-1
ﺷﻮرﻳﺪه ﻣﺎﻫﻴﺎن در ﻳﻜﻲ از ﺑﺰرﮔﺘﺮﻳﻦ راﺳﺘﻪ ﻫﺎي ﻣﻬﺮه داران ﻳﻌﻨﻲ راﺳﺘﻪ ﺳﻮف ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻗﺮار دارﻧﺪ. ﺑﺪن اﻧﻬﺎ ﺗﺎ اﻧﺪازه 
اي ﻛﺸﻴﺪه ﺗﺎ ﭼﻬﺎرﮔﻮش ، ﻓﺸﺮده ﺑﺎ ﺧﻂ ﺟﺎﻧﺒﻲ ﻛﺸﻴﺪه ﺷﺪه ﺗﺎ ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. دﻫﺎﻧﻪ آﺑﺸﺸﻲ وﺳﻴﻊ ﺑﻮده و دﻫﺎن 
. ﮔﺮوه ﻫﺎي دﻧﺪاﻧﻬﺎي ﺳﻮزﻧﻲ ﺷﻜﻞ در ﻓﻜﻬﺎ دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ﻛﻪ ﻏﺎﻟﺒﺎ ﺗﻮام ﺑﺎ دﻧﺪاﻧﻬﺎي ﻧﻴﺶ در  ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪاﻧﺘﻬﺎﻳﻲ 
. ﻓﻠﺴﻬﺎ ﻧﺎزك ، ﺳﻴﻜﻠﻮﺋﻴﺪي ﻳﺎ ﻛﻢ وﺑﻴﺶ ﺑﻪ ﻃﻮر ﺷﺪه اﺳﺖردﻳﻒ ﻫﺎي ﺟﺎﻧﺒﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ، ﺳﺮ ﺑﺎ ﻓﻠﺲ ﭘﻮﺷﻴﺪه 
  .)4491 ,nihtneppeL dna davgelB(ﭼﺴﺒﻨﺪه و ﻣﺤﻜﻢ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ،ﻇﺮﻳﻒ ﺷﺎﻧﻪ اي 
، داراي  ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﺳﺮ ﺑﻪ اﺳﺘﺜﻨﺎي ﻧﻮك ﭘﻮزه داراي ﻓﻠﺲ اﺳﺖ ، ﭘﻮزه ﮔﺮد ﻳﺎ ﻧﻮك ﺗﻴﺰ و ﺗﺎ ﺣﺪي ﻛﻨﺪ ﻛﻞ ﺑﺪن و 
ﺟﺪا ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺨﺮﺟﻲ از ﺑﺨﺶ ﻧﺮم ان  ﺑﻮﺳﻴﻠﻪ ﺷﻜﺎف ﻋﻤﻴﻖ  اﻳﻦ ﺑﺎﻟﻪﻳﻚ ﺑﺎﻟﻪ ﭘﺸﺘﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻗﺴﻤﺖ ﺧﺎر دار 
. رﻧﮓ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺴﻴﺎر ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﺎع ﺷﻌ  5و  ﺧﺎر  1  داراي ﺧﺎر دارد. ﺑﺎﻟﻪ ﺷﻜﻤﻲ ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﺳﻴﻨﻪ اي داﺷﺘﻪ و 2ﺗﺎ  1
ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﻮده و از ﻧﻘﺮه اي ﺗﺎ ﻗﻬﻮه اي ﺗﻴﺮه ﻳﺎ ﺳﻴﺎه ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ. در ﺑﻌﻀﻲ از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ رﻧﮓ ﻳﻚ دﺳﺖ ﺑﻮده و 
ﺑﻌﻀﻲ از اﻧﻬﺎ داراي ﻧﻘﺎط و ﻧﻮارﻫﺎي ﺗﻴﺮه ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. اﺟﺰاي داﺧﻞ ﺑﺪن از ﻗﺒﻴﻞ ﺳﻨﮕﺮﻳﺰه ﺷﻨﻮاﻳﻲ ﻳﺎ اﺗﻮﻟﻴﺖ و 
اﻧﺪازه و ﺷﻜﻞ ﻣﺨﺼﻮص ﺑﻪ ﺧﻮد ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﺟﻬﺖ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺟﻨﺲ ﻫﺎ و ﮔﺎﻫﻲ  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻛﻴﺴﻪ ﺷﻨﺎ اﻏﻠﺐ داراي
اوﻗﺎت ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در اﻳﻦ ﺧﺎﻧﻮاده ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ ﮔﻴﺮﻧﺪ. اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﮔﻮﺷﺖ ﻋﺎﻟﻲ داﺷﺘﻪ و ارزش 
ﺑﻬﺎي (. اﻋﻀﺎي اﻳﻦ ﺧﺎﻧﻮاده ﺑﺎ اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ ﺗﺎ ﻣﺘﻮﺳﻂ در اﺑﻬﺎي ﺳﺎﺣﻠﻲ ﺗﺎ ا2831اﻗﺘﺼﺎدي زﻳﺎدي دارﻧﺪ )ﺳﺘﺎري، 
ﺑﺎز درﻳﺎﻫﺎ ﺑﺮ روي ﻓﻼت ﻗﺎره زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ. ﺑﻌﻀﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ اﺑﻬﺎي ﺷﻴﺮﻳﻦ اﺧﺘﺼﺎص دارﻧﺪ. اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن 
ﺗﺮﺟﻴﺢ ﻣﻲ دﻫﻨﺪ ﻧﺰدﻳﻚ ﺑﺴﺘﺮ درﻳﺎ و ﻏﺎﻟﺒﺎ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﮔﺮوﻫﻲ ﺷﻨﺎ ﻛﻨﻨﺪ. ﮔﻮﺷﺘﺨﻮار ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ و ﺑﺴﻴﺎري از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ 
  .)4491 ,nihtneppeL dna davgelB(ﻨﺪ ﺑﻪ ﻛﻤﻚ ﻋﻀﻼت اﻃﺮاف ﻛﻴﺴﻪ ﺷﻨﺎ ﺻﺪاي ﻃﺒﻞ ﻣﺎﻧﻨﺪي ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ ﻛﻨ
  
 )1191 ,nospmohT & nadroJ( ebin accubortA وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎ و رده ﺑﻨﺪي ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه -1-4
  ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در رده ﺑﻨﺪي -
 :(2102 ,esabhsiFﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در رده ﺑﻨﺪي ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ)
 )setadrohC -5881 ,nosetaB( atadrohC:mulyhP •
 )sehsif yoB -0881 ,ylexuH( seyhthcietsO :ssalC •
 )sehsiF ekil -hcreP( semroficreP :redrO •
 )rekaorC ro smurD( eadinaicS:ylimaF •
 accubortA :suneG •
 ebin.A :seicepS •
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  )1191 ,nospmohT & nadroJ( ebin accubortA ﻣﻌﺮﻓﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه -1-4-1
  رﻳﺨﺖ ﺷﻨﺎﺳﻲ -
اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ داراي ﺑﺪﻧﻲ ﻛﻮﭼﻚ و ﻧﺴﺒﺘﺎ ﻣﺮﺗﻔﻊ اﺳﺖ.دﻫﺎن اﻧﺘﻬﺎﻳﻲ ﺑﻮده و ﻓﻚ ﺑﺎﻻﻳﻲ ﻛﻤﻲ ﻛﻮﭼﻜﺘﺮ از ﻧﺼﻒ ﻃﻮل 
ﺳﺮاﺳﺖ.دﻧﺪاﻧﻬﺎ ﻣﺘﻔﺘﻮت ﺑﻮده از ﻛﻮﭼﻚ ﺗﺎﺑﺰرگ،دﻧﺪاﻧﻬﺎي ﺑﺰرگ در ﻗﺴﻤﺖ ﺑﻴﺮوﻧﻲ ﻓﻚ ﺑﺎﻻ و ردﻳﻒ داﺧﻠﻲ 
ﺧﺎر روي ﺑﺨﺶ ﭘﺎﻳﻴﻨﻲ ﻛﻤﺎن اﺑﺸﺸﻲ  21ﺗﺎ  9رﻳﻚ و ﺑﻠﻨﺪ ﺑﻮده و داراي ﻓﻚ ﭘﺎﻳﻴﻨﻲ ﻗﺮار دارد.ﺧﺎرﻫﺎي اﺑﺸﺸﻲ ان ﺑﺎ
  ﻫﺴﺘﻨﺪ.
و اﻧﺸﻌﺎﺑﺎت ﺷﺎﺧﻪ دار اﺳﺖ ﻛﻪ ﻗﺴﻤﺖ  (8891 ,ejaR)ﺟﻔﺖ ﺿﻤﺎﺋﻢ  03ﺗﺎ  42ﻛﻴﺴﻪ ﺷﻨﺎ ﻫﻮﻳﺠﻲ ﺷﻜﻞ ﺑﻮده و ﺷﺎﻣﻞ 
ﺷﻌﺎع ﻧﺮم  13ﺗﺎ  92ﻋﺪد ﺧﺎر اﺳﺖ، دوﻣﻴﻦ ﺑﺨﺶ از ﺑﺎﻟﻪ داراي  01اﺑﺘﺪاﻳﻲ ان وارد ﺳﺮ ﻧﻤﻲ ﺷﻮد. ﺑﺎﻟﻪ ﭘﺸﺘﻲ داراي 
ﺷﻌﺎع ﻧﺮم اﺳﺖ و  7ﻋﺪد ﺧﺎر و  2اﺳﺖ. ﻃﻮل ﺑﺎﻟﻪ ﺳﻴﻨﻪ اي ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﺎ ﻋﻤﻖ ﺑﺪن اﺳﺖ و ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺨﺮﺟﻲ داراي 
 اﺳﺖ. 1ﺷﻌﺎع ﻧﺮم اﺳﺖ. ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻟﻮزي ﺷﻜﻞ ﻃﻮل ﺑﻠﻨﺪﺗﺮﻳﻦ  3/4ﻮده و ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﺣﺪود دوﻣﻴﻦ ﺧﺎر ﺑﻠﻨﺪ و ﺑﺎرﻳﻚ ﺑ
ﻞ دﻫﺎن ،اﺗﺎﻗﻚ اﺑﺸﺸﻲ و ﺣﻔﺮه داﺧﻞ ﺑﺪن ﺳﻴﺎه رﻧﮓ داﺧ ﻓﻠﺴﻬﺎي ﺧﻂ ﺟﺎﻧﺒﻲ ﺑﻪ اﺑﺘﺪاي ﺑﺎﻟﻪ دﻣﻲ ﻣﻲ رﺳﺪ. رﻧﮓ
  .( 2-1()ﺷﻜﻞ 1002 ,ikasaS)ُاﺳﺖ 
  
  
  
  )1191 ,nospmohT & nadroJ( ebin accubortAﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن  ﺳﻴﺎه  .2- 1 ﺷﻜﻞ
  
  ﺑﻮم ﺷﻨﺎﺳﻲ -
و ﻃﺒﻖ  .(1002 ,ikasaS) ﻣﺘﺮ زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻴﻜﻨﺪ  002ﺗﺎ   54ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه اﺑﺰي درﻳﺎزي و ﻛﻔﺰي ﺑﻮده ودر اﻋﻤﺎق 
 ﺳﭙﺲ درﺻﺪ( 56)ﻣﺎﻫﻲ ﻓﺎﻧﻮس ﻋﻤﺪﺗﺎ را ﺳﻴﺎه دﻫﺎن ﺷﻮرﻳﺪه ﺷﺒﻪ ﻏﺬاﻳﻲ ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ در اﻳﺮان ﺗﺮﻛﻴﺐ
 4)  آﻛﺮوﭘﻮﻣﺎدرﺻﺪ( و  1)ﻣﻨﻘﻮط ﺣﺴﻮن،  ( درﺻﺪ 11) اﻋﻤﺎق ﻣﻴﮕﻮﻫﺎي درﺻﺪ(،  31) اي رﺷﺘﻪ دم ﮔﻮازﻳﻢ
  پ(.2931درﺻﺪ( ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ دﻫﻨﺪ )ﺳﺎﻻرﭘﻮري، 
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  زﻳﺴﺖ ﺷﻨﺎﺳﻲ -
 ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦﺳﺎﻧﺘﻲ ﻣﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ، ﻃﻮل  54ﺳﺎﻧﺘﻲ ﻣﺘﺮ ﻃﻮل داﺷﺘﻪ و ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻃﻮل ان  41/5ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻫﻨﮕﺎم ﺑﻠﻮغ 
  .( 1002 ,ikasaS) ﺳﺎﻧﺘﻲ ﻣﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 52ان 
 
  ﭘﺮاﻛﻨﺶ -
(،ﭼﻴﻦ ، 6891 ,artsmeeH(،ﻫﻨﺪ )3991 ,tslE rednaVارام ﻏﺮﺑﻲ از ﻣﻮزاﻣﺒﻴﻚ و ﻧﺎﺗﺎل ﺗﺎ ﺟﻨﻮب اﻓﺮﻳﻘﺎ )-در اﺑﻬﺎي ﻫﻨﺪ
  (.3-1ژاﭘﻦ ، ﻓﻴﻠﻴﭙﻴﻦ ، اﻧﺪوﻧﺰي ﺗﺎ ﺷﻤﺎل اﺳﺘﺮاﻟﻴﺎ وﺟﻮد دارد)ﺷﻜﻞ 
  
  
  ه در ﺟﻬﺎن ﺮاﻛﻨﺶ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن  ﺳﻴﺎ.ﻧﻘﺸﻪ ﭘ3- 1 ﺷﻜﻞ
 (2102 ,esabhsiF) )1191 ,nospmohT & nadroJ( ebin accubortA 
 
  ﻧﺎﻣﻬﺎي راﻳﺞ  -
- 1ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه داراي ﻧﺎم ﻫﺎي ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ در ﺣﻮزه اﻧﺘﺸﺎر ﺧﻮد ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﺑﺮﺧﻲ از اﻧﻬﺎ در ﺟﺪول 
  :)2102 ,esabhsiF(  اﺷﺎره ﺷﺪه اﺳﺖ1
  ﻣﺨﺘﻠﻒ. ﻧﺎم ﻫﺎي ﻣﺘﺪاول ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻛﺸﻮرﻫﺎي 1-1ﺟﺪول
  ﻛﺸﻮر  ﻧﺎم ﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ
  boK-nivgaL
  erion enibruoC , erion ellesmaM
  ksifemmort tednuntroS
  rekaorc kcalB
  hsifwej htuomgnoL
  kakalA
  nifgnoL
  ihcugoruK
  آﻓﺮﻳﻘﺎي ﺟﻨﻮﺑﻲ 
  ﻓﺮاﻧﺴﻪ 
  داﻧﻤﺎرك
  اﻧﮕﻠﻴﺲ
  اﺳﺘﺮاﻟﻴﺎ
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  ﻣﻴﺰان ﺻﻴﺪ -
اﻏﺎز ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري از ذﺧﺎﻳﺮ ﻓﺎﻧﻮس ﻣﺎﻫﻴﺎن در ﺷﻤﺎل ﻏﺮب ، ﺑﺎ 7731ﺳﺎل  در ﺳﻴﺎه دﻫﺎن ﺷﻮرﻳﺪه ﺷﺒﻪ ﻣﺎﻫﻲ ذﺧﺎﻳﺮ
 ﭘﻴﺪا اﻫﻤﻴﺖ ﻣﻬﻢ و يﺗﺠﺎر ﺻﻴﺪ ﻳﻚ ﻋﻨﻮان ﺑﻪ ﺑﺘﺪرﻳﺞ ﺷﺪﻧﺪ، ﻣﻌﺮﻓﻲ و ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ درﻳﺎي ﻋﻤﺎن، ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺻﻴﺪ ﺿﻤﻨﻲ
ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ ﺳﺎﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺷﻮرﻳﺪه ﮔﺮد اوري و ﺗﺤﺖ ﻋﻨﻮان اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ در ﮔﺬﺷﺘﻪ در اﻣﺎر ﺻﻴﺪ درﻳﺎي ﻋﻤﺎن  .ﻛﺮدﻧﺪ
ﺷﻮرﻳﺪه ﻣﺎﻫﻴﺎن ﮔﺰارش ﻣﻲ ﮔﺮدﻳﺪ اﻣﺎ در ﭼﻨﺪ ﺳﺎل اﺧﻴﺮ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ اﻫﻤﻴﺖ ﺧﺎص اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ اﻣﺎر ﺻﻴﺪ ان ﺳﺎﻳﺮ 
 0102 ﺳﺎل در آن ﻣﺸﺎﺑﻪ يﻫﺎ وﮔﻮﻧﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺷﻮرﻳﺪه ﺟﻬﺎﻧﻲ ﺻﻴﺪ ﻣﻴﺰان ﻓﺎﺋﻮ آﻣﺎر اﺳﺎس ﺑﺮ ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ اراﺋﻪ ﻣﻲ ﮔﺮدد.
 ﺗﻦ 5153 اﻳﺮان يآﺑﻬﺎ در ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺷﻮرﻳﺪه ﺻﻴﺪ ﻣﻴﺰان ﺳﺎل ﻫﻤﻴﻦ در اﺳﺖ، ﺷﺪه ﮔﺰارش ﻣﻴﻠﻴﻮن ﺗﻦ 5.1ﺑﺮ ﺑﺎﻟﻎ
 يدرﻳﺎ ﻏﺮب ﺷﻤﺎل ﻣﻨﻄﻘﻪ در 8831 ﺳﺎل در ﺳﻴﺎه دﻫﺎن ﺷﻮرﻳﺪه ﺷﺒﻪ ﺻﻴﺪ ﻣﻴﺰان(، 2931)ﺳﺎﻻرﭘﻮري،  ﺷﺪ ﮔﺰارش
 ( 0931 ﻫﻤﻜﺎران، و ﻧﺴﺐ وﻟﻲ) اﺳﺖ ﺷﺪه ﮔﺰارش ﺗﻦ 2831 ﺑﺮاﺑﺮ ﻣﺎﻫﻲ اﻳﻦ ﺻﻴﺪ 9831 ﺳﺎل در و   ﺗﻦ  0931ﻋﻤﺎن
 ﺳﺎل در اﺳﺖ. ﺷﺪه اﻋﻼم ﺗﻦ 1201 ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن اﺳﺘﺎن ﺷﻴﻼت آﻣﺎر اﺳﺎس ﺑﺮ 0931 ﺳﺎل در ﻣﺎﻫﻲ اﻳﻦ ﺻﻴﺪ ﻣﻴﺰان
  . (2931ﺳﺎﻻرﭘﻮري،)اﺳﺖ رﺳﻴﺪه ﺗﻦ 348 ﺑﻪ ﻣﻘﺪار اﻳﻦ 1931
  
  ﺗﻌﺎرﻳﻒ و اﺻﻄﻼﺣﺎت -1-5
 1ﺟﻤﻌﻴﺖ -
ﻣﺸﺎﺑﻬﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ در ﻣﻜﺎﻧﻬﺎي وﻳﮋه و در زﻣﺎﻧﻬﺎي ﻣﺸﺎﺑﻪ زﻧﺪﮔﻲ  2ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺷﺎﻣﻞ ﺗﻤﺎﻣﻲ اﻓﺮاد ﺗﺸﻜﻴﻞ دﻫﻨﺪه ﮔﻮﻧﻪ
ﻛﻪ ﻛﻞ ﻣﻮاد ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻤﺎﻣﻲ اﻓﺮاد ﺟﻤﻌﻴﺖ را در ﺧﻮد ﺟﺎي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ  3ﻛﻨﻨﺪ.ﻫﺮﺟﻤﻌﻴﺖ داراي ﻳﻚ ﺧﺰاﻧﻪ ژﻧﻲﻣﻲ 
در واﻗﻊ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﮔﺮوﻫﻲ از اﻓﺮاد درون اﻣﻴﺰ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻛﻪ از ﻟﺤﺎظ ﺗﻮﻟﻴﺪﻣﺜﻠﻲ از (. 2831ﻣﻲ دﻫﺪ)ﻋﻠﻲ ﺑﻴﻚ، 
ﺪﻣﺜﻠﻲ ﺟﺪا ﻫﺴﺘﻨﺪ اﻣﺎ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﺻﻮرت ﮔﺮوه ﻫﺎي دﻳﮕﺮ ﻫﻤﺎن ﮔﻮﻧﻪ ﺟﺪا ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. اﻳﻦ ﮔﺮوه ﻫﺎ اﮔﺮﭼﻪ از ﻧﻈﺮ ﺗﻮﻟﻴ
ﻧﭙﺬﻳﺮﻓﺘﻦ ﺟﺪاﺳﺎزي ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﺎﻣﻞ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﮔﻮﻧﻪ ﻗﻠﻤﺪاد ﻧﻤﻲ ﮔﺮدﻧﺪ. اﻋﻀﺎي دو ﺟﻤﻌﻴﺖ از ﻳﻚ 
  (.0931ﮔﻮﻧﻪ در ﺻﻮرت ﻣﻬﻴﺎ ﺷﺪن ﺷﺮاﻳﻂ ﻻزم ﻗﺎدر ﺑﻪ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻓﺮزﻧﺪان ﺑﺎرور ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ)ﺳﻠﻴﻤﻲ، 
  
  اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ-
ارﺗﺒﺎط ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻃﺮﻳﻖ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ ﺷﻮد ﻛﻪ ﻣﺴﺘﻘﻴﻤﺎ و ﻳﺎ از TSFﺟﻬﺖ ﺗﻮﺻﻴﻒ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ از ﺷﺎﺧﺺ 
  (.9831ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺮاورد ﻛﻨﻨﺪه ﺗﻤﺎﻳﺰ اﺳﺖ)ﻗﺮﻳﺐ ﺧﺎﻧﻲ، 
  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد: ذﻳﻞﺑﻪ ﺻﻮرت  ﻓﺮاواﻧﻲ اﺳﺎس ﺑﺮ  TSF
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 ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر eH: ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﻞ ، TH
 
 
  ژﻧﺘﻴﻜﻲ 1ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ -
وﺟﻮد ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻓﻨﻮﺗﻴﭗ ﻛﺎﻣﻼ ﻣﺘﻔﺎوت و ﻣﻨﻔﺼﻞ در درون ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ )دروﻳﺶ، ﻋﺒﺎرﺗﺴﺖ ازﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
(. ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ در ﺳﻪ ﺳﻄﺢ ﻛﺮوﻣﻮزوم ، ژن و ﻃﻮل ﻗﻄﻌﻪ ﻫﺎي ﻣﺤﺪود )ﻗﻄﻌﻪ ﻫﺎي 4831
  (.5831از اﺛﺮ آﻧﺰﻳﻢ ﻣﺤﺪود ﻛﻨﻨﺪه(وﺟﻮد داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ )ﮔﻠﻪ داري و ﻫﻤﻜﺎران، ﺣﺎﺻﻞ 
 
  2ﺗﻨﻮع ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ -
ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮت ﻫﺎ ﺑﺪﻳﻦ دﻟﻴﻞ ﺣﺎﺋﺰ اﻫﻤﻴﺖ اﺳﺖ .وﺟﻮد دارد  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲراه ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ 
 ﻣﺘﺪاوﻟﺘﺮﻳﻦ از اﻳﻨﺮووﺟﻮد ﺗﻨﻮع ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻮﺿﻮع ﻧﻤﺎﻳﺎﻧﮕﺮﻛﻪ ﻫﺮ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮت ﻧﺎﻗﻞ اﻟﻞ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ اﻳﻦ 
. ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اﻏﻠﺐ ﺟﻬﺖ اﺳﺖﺗﻨﻮع ژﻧﻲ در ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻌﻴﺎر
  .(6002 ,esuomS & llakaeP) ﻣﻲ ﺷﻮد ﺑﻴﺎنﻳﻚ ﻣﻜﺎن ژﻧﻲ و ﻳﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻌﺪادي ﻣﻜﺎن ژﻧﻲ 
  
  3اﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ -
ﺑﻪ ﺷﺪت ﺗﺤﺖ  ﻓﺎﻛﺘﻮر. اﻳﻦ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﺗﻌﺪاد اﻟﻠﻬﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه درﻫﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه ژﻧﻲ ﺷﺎﻣﻞ اﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ در ﺣﻘﻴﻘﺖ 
ﻲ ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوت ﺗﻌﺪاد اﻟﻠﻬﺎي ﻳدر آزﻣﺎﻳﺸﻬﺎﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﺗﺄﺛﻴﺮ اﻧﺪازه ي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻮده ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ ﺟﻬﺖ اﻳﻦ 
  .(5002 ,esuomS dna llakaeP)ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﻮد ﺑﺮاي ﻳﻚ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻣﻌﻴﻦ  ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲواﻗﻌﻲ 
  
  4اﻟﻠﻬﺎي ﻣﻮﺛﺮ -
اﻳﻦ ﻣﻌﻴﺎر ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ ﺗﻌﺪاد اﻟﻠﻬﺎﻳﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻳﻜﺴﺎن اﻳﺠﺎد ﻣﻴﻜﻨﻨﺪ.در ﺷﺮاﻳﻄﻲ ﻛﻪ ﻫﻤﻪ آﻟﻠﻬﺎ داراي 
( ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎي ﻣﺆﺛﺮ درﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﺮاﺑﺮ ﺗﻌﺪاد 10/0 ≤Pﻓﺮاواﻧﻲ ﻳﻜﺴﺎن ﺑﻮده و ﺗﺤﺖ ﺗﺄﺛﻴﺮ اﻟﻠﻬﺎي ﻧﺎدرﻗﺮار ﻧﮕﻴﺮﻧﺪ)
  (.5002 ,esuomS dna llakaePاﻟﻠﻬﺎي واﻗﻌﻲ ﺧﻮاﻫﺪ ﺑﻮد )
  
  5ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ -
ﺑﺮآورد ﻓﺎﺻﻠﻪ  ي. روش ﻫﺎﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪﺖ ﻴﻚ ﺟﻤﻌﻳ يﺖ ﻫﺎﻴﺮ ﺟﻤﻌﻳز ﻲﻜﻴاز ارﺗﺒﺎط ژﻧﺘ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺷﺎﺧﺼﻲ
ﻚ ﺷﺪه اﻧﺪ، اراﺋﻪ ﻴﻛﻪ ﺗﻔﻜ ﻲﺖ را در زﻣﺎﻧﻴﻦ دو ﺟﻤﻌﻴﺑ ﻲﺮ ﺗﻜﺎﻣﻠﻴﻴﻣﻘﺪار ﺗﻐ يﺮﻴاﻧﺪازه ﮔ ﺟﻬﺖﺎري ﻴﻣﻌ ﻲﻜﻴژﻧﺘ
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ﺖ ﺻﻮرت ﻴدو ﺟﻤﻌ ﻲﺗﻜﺎﻣﻠ ﻲﻛﻪ در ﻃﻮل ﺟﺪاﺋ ﻲﮕﺎه ژﻧﻳدر ﻫﺮ ﺟﺎ ﻲآﻟﻠ يﻫﺎ ﻲﻨﻳﮕﺰﻳدﻫﻨﺪ. ﺑﺮاﺳﺎس ﺗﻌﺪاد ﺟﺎ ﻲﻣ
  (.8002 ,ihtoJﺮد)ﻴﮔ ﻲﮔﺮﻓﺘﻪ ﺑﺮآورد ﺻﻮرت ﻣ
 
 1ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ-
ﺗﻤﺎﻳﻞ ﺑﻪ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻞ در  اﻳﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺤﻠﻲﺑﺴﻴﺎري از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ ﻣﻲ ﺳﺎزﻧﺪ ﺑﻪ ﻃﻮرﻳﻜﻪ اﻓﺮاد 
ﻗﺎدر ﺑﻪ ﮔﺴﺘﺮش ذﺧﻴﺮه ژﻧﻲ ﺧﻮد ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﺠﺰا از ﻣﺬﻛﻮر داﺧﻞ ﮔﺮوه را دارﻧﺪ. ﻫﺮ ﻛﺪام از ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ 
ﻛﻪ ﮔﺎﻫﻲ از ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺠﺎور وارد ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ، ي دﻳﮕﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﺑﺎ اﻳﻦ ﺣﺎل اﻓﺮاد ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺑﺎ اﻓﺮاد 
اﺣﺘﻤﺎل ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺜﻞ دارﻧﺪ. اﻳﻦ ﻋﻤﻞ ﻗﺎدر ﺑﻪ ﻣﻌﺮﻓﻲ ژن ﻫﺎي ﺟﺪﻳﺪ و ﻳﺎ ﺗﻐﻴﻴﺮ ﺗﻜﺮار ﻣﻮﺟﻮد در ﻣﻴﺎن اﻓﺮاد ﻣﻘﻴﻢ ﻣﻲ 
  (.0931اﻳﻦ ﻓﺮاﻳﻨﺪ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﮔﻮﻳﻨﺪ)ﺧﺎﻟﺪي، ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﺑﻪ 
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  : درﺟﻪ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖTSF:ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ، MN
  
 2ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ -
ﻒ ﻳﻦ ردﻴﻴﺎ ﺗﻌﻳو ANRﺎ  ﻳ ANDﻚ ﻣﻠﻜﻮل ﻳﺪﻫﺎ در ﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ يﺮﻴﻒ ﻗﺮارﮔﻳﻦ ردﻴﻴﺗﻌ ﻋﺒﺎرﺗﺴﺖ از ﻲﺎﺑﻳ ﻲﺗﻮاﻟ
  (.  5831و ﻫﻤﻜﺎران،  ي)ﮔﻠﻪ دار يﺪﻴﭘﭙﺘ ﻲﺮه ﭘﻠﻴﻚ زﻧﺠﻳﻨﻪ در ﻴآﻣ يﺪﻫﺎﻴاﺳ يﺮﻴﻗﺮارﮔ
  
 3ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ -
اﺷﻜﺎر ﻣﻲ ﺷﺒﺎﻫﺖ ﻫﺎ و ﺗﻔﺎوت ﻫﺎي ﺑﻴﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ رواﺑﻂ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻣﻮﺟﻮدات  ﮔﺮﻓﺘﻦﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺑﺎ در ﻧﻈﺮ  ﺑﺮ اﺳﺎس ﻋﻠﻢ
ارﺗﺒﺎط ﻫﺎي ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ )ﺗﺒﺎرزاﻳﻲ ﻳﺎ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ( از روﺷﻬﺎي رده  ﺷﻜﻞ ﮔﻴﺮي. ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﺎن ﻋﻠﻢ رده ﺑﻨﺪي ﺟﻬﺖ ﺷﻮد
ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﺎ و ) ﺑﻨﺪي ﻣﻮﺟﻮدات زﻧﺪه ﺑﺮ ﭘﺎﻳﻪ ﻧﻴﺎﻛﺎن ﻣﺸﺘﺮك اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ . ﻃﻲ ﺳﺎﻟﻬﺎ ﺑﺮرﺳﻲ درﺷﺖ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻬﺎ
ﺑﻪ اﺑﺰارﻫﺎي ﺗﻮاﻧﻤﻨﺪي ﺟﻬﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻜﺎﻣﻞ ﺗﺒﺪﻳﻞ ﺷﺪه اﻧﺪ. ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ دو درﺷﺖ  (،AND ANRاﺳﻴﺪ ﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻴﻚ )
ل ﺷﻤﺎر واﺣﺪﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوت ﻣﻮﺟﻮد در ﻫﺮ ﻳﻚ از ان ﻫﺎ را ﻣﺸﺨﺺ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. ﺷﻤﺎر ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎ ﻣﻌﻤﻮﻻ ﻧﺸﺎﻧﻪ اي ﻣﻮﻟﻜﻮ
  (.2831اﺳﺖ ﻛﻪ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ ان ﻣﻲ ﺗﻮان ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻣﻮﺟﻮدات را ﺗﺎ ﻧﻴﺎي ﻣﺸﺘﺮﻛﺸﺎن ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻛﺮد)ﻋﻠﻲ ﺑﻴﻚ، 
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 1ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ -
ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ﻫﺎي ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ﻣﻲ ﭘﺮدازد. اﻳﻦ ﻋﻠﻢ ﻋﻠﻤﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ 
ﺑﻪ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺎي ژﻧﻲ و ژﻧﻮﺗﻴﭙﻲ و ﻗﻮاﻧﻴﻦ ﺣﺎﻛﻢ ﺑﺮ ﺗﻐﻴﻴﺮات آﻧﻬﺎ در ﺣﻘﻴﻘﺖ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ و  را ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ
ﻌﻴﺖ را ﭘﻴﺶ ﻣﻲ ﭘﺮدازد. اﻳﻦ ﻋﻠﻢ ﺗﻨﻮع ﺣﺎﺻﻞ از ﻋﻮاﻣﻠﻲ ﻫﻤﭽﻮن ﺟﻬﺶ، ﻧﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ و اﻧﺪازه ﻣﻮﺛﺮ ﺟﻤ
 .)3891 ,renehcriP ; 5002 ,urubM(ﺑﻴﻨﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ 
  ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﻛﺎرﺑﺮد ﺗﻜﻨﻴﻚ ﻫﺎي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ در ﺳﻄﺢ ﺑﻴﻮﻟﻮژي ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﭼﻬﺎر ﮔﺮوه دﺳﺘﻪ ﺑﻨﺪي ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ:
ﺟﻬﺖ ﺣﻞ ﻣﻮاردي ﻣﺜﻞ دوره ﻫﺎي زﻧﺪﮔﻲ ﻣﺘﻔﺎوت در ﺗﻔﻜﻴﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ، ﻫﻴﺒﺮﻳﺪاﺳﻴﻮن و ﺗﻮﺻﻴﻒ ﺳﻮﻳﻪ ﻫﺎ در ( 1
  ارﮔﺎﻧﻴﺴﻢ ﻫﺎي ﺗﻚ ﺳﻠﻮﻟﻲ. 
  .(5991 ,.la te llaHﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ) (2
  .(3991 ,ewerGﺟﻬﺖ ﺑﺤﺚ و ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ در درون ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ) (3 
( و ارزﻳﺎﺑﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي b,a ,4991 ,.la te iksnibikSدر ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ) 2ﺟﻬﺖ اﻧﺎﻟﻴﺰ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺑﺮوز ﻫﺘﺮوﭘﻼﺳﻤﻲ (4
  .(6991 ,ieN & gnahZ) 3ﭼﻨﺪ ژﻧﻲ
  
  4RCPواﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز  -1-6
 RCPروش  (.6831( ﻣﻌﺮﻓﻲ ﺷﺪ)اﻣﺘﻴﺎزي، silluM yraKﺑﻮﺳﻴﻠﻪ ﻛﺮي ﻣﻮﻟﻴﺲ ) 0891اﻳﻦ ﺗﻜﻨﻴﻚ در اواﺳﻂ دﻫﻪ  ي 
ﺑﺘﺎﮔﻠﻮﺑﻴﻦ اﻧﺴﺎﻧﻲ و ﺗﺸﺨﻴﺺ ﺑﻴﻤﺎري ﻛﻢ ﺧﻮﻧﻲ داﺳﻲ ﺷﻜﻞ ﻣﻮرد  ANDاوﻟﻴﻦ ﺑﺎر ﺗﻮﺳﻂ ﻣﺤﻘﻘﺎن ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ 
در ﺷﺮاﻳﻂ  ANDواﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز ﻳﻚ روش ﻗﺪرﺗﻤﻨﺪ ﺟﻬﺖ ﺳﻨﺘﺰ  .(2002 ,ikcyzruSاﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ)
اﺳﺖ. اﻳﻦ ﺗﻜﻨﻴﻚ اﻧﻘﻼﺑﻲ در  ANDﻳﻚ روش ﺳﺎده ، ﺣﺴﺎس و ارزان ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ  RCPازﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ اﺳﺖ. 
 .(8891 ,.la te ikiaSﺑﻴﻮﻟﻮژي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﻮﺟﻮد اورد ﻛﻪ در ﻋﻠﻮم ﻃﺒﻴﻌﻲ و ﻋﻠﻢ ﭘﺰﺷﻜﻲ ﻛﺎرﺑﺮد ﺑﺴﻴﺎر زﻳﺎدي دارد)
  (.6831دارد و در واﻗﻊ ﺑﺮﮔﺮﻓﺘﻪ از ان اﺳﺖ)اﻣﺘﻴﺎزي،  ANDاز ﻧﻈﺮ اﺻﻮل ﻋﻤﻠﻲ ﺗﺸﺎﺑﻪ زﻳﺎدي ﺑﻪ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي  RCP
  ﻲ ﺑﺎﺷﺪ:ﻣﺮاﺣﻞ اﻳﻦ واﻛﻨﺶ ﺑﻪ ﺷﺮح ذﻳﻞ ﻣ
ﺻﻮرت ﻣﻲ ﮔﻴﺮد. ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ ﻗﻄﻌﺎت  ANDﭘﺲ از ﭼﺴﺒﻴﺪن اﻏﺎزﮔﺮ ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎي ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﻣﺸﺨﺼﻲ از  ANDﺗﻜﺜﻴﺮ 
 ANDاوﻟﻴﮕﻮﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻛﻮﺗﺎﻫﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﺑﺎ دورﮔﻪ ﺳﺎزي ﺑﺎ رﺷﺘﻪ ﻫﺎي ﻣﻘﺎﺑﻞ ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﻮردﻧﻈﺮ، ﺑﻪ ﻛﻤﻚ اﻧﺰﻳﻢ 
و در ﺣﻀﻮر اﻧﺰﻳﻢ  ptnDﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  ANDﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. رﺷﺘﻪ ﻣﻜﻤﻞ  ANDﭘﻠﻴﻤﺮاز، ﻣﻮﺟﺐ ﺷﺮوع ﺳﻨﺘﺰ ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﻜﻤﻞ 
  ﭘﻠﻲ ﻣﺮاز ﺑﻪ ﺷﻜﻞ ﻧﻤﺎﻳﻲ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﻲ ﺷﻮد.
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ﺑﻪ ﻋﻨﻮان اﻟﮕﻮ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ دﻫﺪ و رﺷﺘﻪ ﻣﻜﻤﻞ  3́  5́ﺗﻚ رﺷﺘﻪ اي را از ﺟﻬﺖ  ANDﭘﻠﻲ ﻣﺮاز،  AND
  را در ﺟﻬﺖ 
  ﻣﻲ ﺳﺎزد. 5́  3́
  ﺑﻪ ﺷﺮح زﻳﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ: RCPﺑﻪ ﻃﻮر ﺧﻼﺻﻪ ﻣﺮاﺣﻞ 
 1واﺳﺮرﺷﺘﻪ ﺳﺎزي (1
  درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد(. 49)دﻣﺎي  ANDﺣﺮارت دادن ﺑﺮاي واﺳﺮﺷﺖ ﺷﺪن دو رﺷﺘﻪ      
 2ﭼﺴﺒﻴﺪن اﻏﺎزﮔﺮ (2
درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد( ﻛﻪ در اﻳﻦ ﻣﺮﺣﻠﻪ ﻣﻘﺪار دﻣﺎ ﺑﺴﺘﮕﻲ ﺑﻪ ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﺑﺎزي  04-06ﺳﭙﺲ ﺑﺎ ﺳﺮد ﻛﺮدن )دﻣﺎي      
دارد، اﻏﺎزﮔﺮﻫﺎ در دﻣﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﻣﺎﻧﻊ اﺗﺼﺎل ﻏﻴﺮ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ اﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺷﻮد، ﺑﻪ  ANDﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎي ﻣﻜﻤﻞ ﺗﻮاﻟﻲ رﺷﺘﻪ 
  اﻟﮕﻮ ﻣﺘﺼﻞ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ANDﻃﻮر اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺑﻪ ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮردﻧﻈﺮ 
 3ANDﺑﺴﻂ و ﻃﻮﻳﻞ ﺷﺪن رﺷﺘﻪ (3
ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﺪ. ﻃﻮﻳﻞ ﺷﺪن رﺷﺘﻪ ﻣﻜﻤﻞ از   ANDﭘﻠﻲ ﻣﺮاز ﺷﺮوع ﺑﻪ ﻫﻤﺎﻧﻨﺪ ﺳﺎزي از روي  ANDدر اﻳﻦ ﻣﺮﺣﻠﻪ     
 qaTﭘﻠﻴﻤﺮازي ﻛﻪ در ﺑﺮاﺑﺮ ﺣﺮارت ﻣﻘﺎوم اﺳﺖ ﺑﻨﺎم ANDﻲ ﺷﻮد. در اﻳﻦ واﻛﻨﺶ از اﻏﺎزﮔﺮ ﺷﺮوع ﻣ 3́ HO
درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد ﻛﺎﻣﻼ ﭘﺎﻳﺪار اﺳﺖ و دﻣﺎي اﭘﺘﻴﻤﻢ  49اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ ﺷﻮد. اﻳﻦ اﻧﺰﻳﻢ در دﻣﺎي  esaremyloP AND
  درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻴﮕﺮاد ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. 27ﻋﻤﻞ ان 
 ﺳﻨﺘﺰ ﺷﺪ. ANDﻗﺎﺑﻞ ﻣﻼﺣﻈﻪ اي اﻳﻦ ﭘﺮوﺳﻪ ﺗﺎ ﭼﻨﺪﻳﻦ ﺳﻴﻜﻞ ﺗﻜﺮار ﺷﺪ ﻛﻪ در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻘﺪار  (4
اﻟﮕﻮ ﺻﻮرت ﻣﻴﮕﻴﺮد. ﺗﻜﺮار  ANDﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﻣﺸﺨﺺ از  5́ﭘﺲ از ﭼﺴﺒﻴﺪن اﻏﺎزﮔﺮ ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎي  ANDﺗﻜﺜﻴﺮ      
ﻣﻲ ﻧﺎﻣﻨﺪ. ﭘﺲ از ﻳﻚ  RCP، ﭼﺴﺒﻴﺪن اﻏﺎزﮔﺮ و ﻃﻮﻳﻞ ﺷﺪن آن را ﻳﻚ ﺳﻴﻜﻞ ANDﻣﺮاﺣﻞ ﺑﺎز ﺷﺪن دو رﺷﺘﻪ 
 8ﻜﻞ دوم ﭼﻬﺎر ﻣﻮﻟﻜﻮل و ﭘﺲ از ﺳﻴﻜﻞ ﺳﻮم دو ﻣﻮﻟﻜﻮل و ﭘﺲ از ﺳﻴANDاز ﻳﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮل  RCPﺳﻴﻜﻞ 
 ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ ﮔﺮدد. ANDﻣﻮﻟﻜﻮل  02ﺳﻴﻜﻞ 02ﻣﻮردﻧﻈﺮ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ ﺷﻮد. ﭘﺲ از  ANDﻣﻮﻟﻜﻮل از 
  
 RCPﻛﺎرﺑﺮد واﻛﻨﺶ ﻫﺎي  -1-6-1
  ﻣﻲ ﺗﻮان ﺑﻪ ﻣﻮارد زﻳﺮ اﺷﺎره ﻛﺮد: RCPاز ﻛﺎرﺑﺮدﻫﺎي 
در ﺗﺸﺨﻴﺺ ﻧﺎﻫﻨﺠﺎري ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻈﻴﺮ ﻫﻤﻮﻓﻴﻠﻲ ، ﻛﻢ ﺧﻮﻧﻲ ﺳﻠﻮل ﻫﺎي داﺳﻲ ﺷﻜﻞ ، ﺗﺎﻻﺳﻤﻲ و  RCP-
  ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي اﺳﻴﺪ ﻧﻮﻛﻠﺌﻴﻚ ﭘﺎﺗﻮژن ﻫﺎ در ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ازﻣﺎﻳﺸﮕﺎﻫﻲ ﻛﺎرﺑﺮد ﮔﺴﺘﺮده اي دارد.
  RCPاﺷﻜﺎر ﻛﺮدن ﻳﻚ ژن ﻣﻨﺘﻘﻞ ﺷﺪه ﺑﻪ ﻳﻚ ژﻧﻮم ﮔﻴﺎﻫﻲ ﺑﺎ  -
  ﺎﻳﻲﺗﻌﻴﻴﻦ ﻫﻮﻳﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺟﻨ -
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  ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮﺗﺎﺳﻴﻮن ﻫﺎ -
  ﺟﻬﺖ ﺗﺠﺰﻳﻪ و ﺗﺤﻠﻴﻞ ژن ﻫﺎي ﻫﻤﻮﻟﻮگ در زﻳﺴﺖ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻞ -
  ANRmاز ﻣﻘﺎدﻳﺮ اﻧﺪك  ANDcﺗﻮﻟﻴﺪ ﻛﺘﺎﺑﺨﺎﻧﻪ ﻫﺎي  -
  اﺳﺘﻔﺎده در ﺑﻴﻮﻟﻮژي ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﮔﻴﺎﻫﻲ -
  ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﻫﻨﻮز ﻛﻠﻮن ﻧﺸﺪه اﻧﺪANDcﺗﻮﻟﻴﺪ ﻛﺎوﺷﮕﺮ ﺑﺮاي ژن ﻫﺎ ﻳﺎ  -
  اش ﻛﻠﻮن ﺷﺪه ﺑﺮاي اﺳﺘﻔﺎده ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻛﺎوﺷﮕﺮ دو رﺷﺘﻪ ANDﺗﻮﻟﻴﺪ ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﺧﺎﺻﻲ از  -
  
  RCP ﻋﻮاﻣﻞ اﺳﺘﺎﻧﺪارد واﻛﻨﺶ-1-6-2
اﻟﮕﻮ، ﭘﺮاﻳﻤﺮ ،  AND،  ، آب ﺧﺎﻟﺺﭘﻠﻴﻤﺮاز ﭘﺎﻳﺪار ﺑﻪ ﮔﺮﻣﺎANDﻋﺒﺎرﺗﻨﺪ از :  RCPﺗﺮﻛﻴﺒﺎت واﻛﻨﺶ اﺳﺘﺎﻧﺪارد 
  .(2002 ,ikcyzruSﭘﺮداﺧﺘﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد) ﻫﺮﻳﻚﻛﻪ در اداﻣﻪ ﺑﻪ ﺗﻮﺿﻴﺢ   RCPو ﺑﺎﻓﺮ  2lcgM،  PTNd
  
  ﭘﻠﻴﻤﺮاز دي ان ا -
ﻧﺎﻣﻴﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد ﻛﻪ از ﻳﻚ ﺑﺎﻛﺘﺮي ﮔﺮﻣﺎ دوﺳﺖ ﺑﻪ ﻧﺎم  qaTﭘﻠﻴﻤﺮاز  ANDﭘﻠﻴﻤﺮاز ﭘﺎﻳﺪار ﺑﻪ ﮔﺮﻣﺎي ﺑﺎﻻ ،  AND
اﺳﺖ. اﻳﻦ اﻧﺰﻳﻢ ﺑﺎ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ اﻧﺘﻬﺎي 3´ﺑﻪ 5´ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ و داراي ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ اﮔﺰوﻧﻮﻛﻠﺌﺎزي  sucitauqa sumrehT
ﭘﺮاﻳﻤﺮ ، ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ را ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ اراﺋﻪ ﺷﺪه از روي زﻧﺠﻴﺮه ﻣﻜﻤﻞ ﺑﻪ ان ﻣﺘﺼﻞ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﺪ  3´ ازاد ﻫﻴﺪروﻛﺴﻴﻞ در
اﻓﺰاﻳﺶ ﻣﻲ  2lCgM  و اﻓﺰودن +2lCgMﭘﻠﻴﻤﺮاز ﺑﺎ ﻋﻮاﻣﻞ اﺗﺼﺎل دﻫﻨﺪه  AND و ﻳﻚ رﺷﺘﻪ اﻟﮕﻮ ﻣﻲ ﺳﺎزد. ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ 
ا ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻗﺮار (. ﻏﻠﻈﺖ اﻧﺰﻳﻢ در ﺗﺮﻛﻴﺐ واﻛﻨﺶ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ درﺳﺘﻲ و ﺻﺤﺖ ﻣﺤﺼﻮل ر1831ﻳﺎﺑﺪ )ﺷﻬﺮﻳﺎري، 
دﻫﺪ. ﻣﻘﺪار ﺑﺎﻻي ﭘﻠﻴﻤﺮاز ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺎﻋﺚ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﺤﺼﻮﻻت ﻛﺎذب و ﻏﻴﺮ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺷﻮد. ﻣﻘﺪار اﻧﺰﻳﻢ ﺳﻔﺎرش 
درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ  27اﻳﻦ اﻧﺰﻳﻢ در دﻣﺎي  .(8891 ,.la te sinnI) واﺣﺪ اﺳﺖ 5ﺗﺎ  1ﺷﺪه در واﻛﻨﺶ ﺑﺮاي ﺑﻴﺸﺘﺮ ﭘﻠﻴﻤﺮازﻫﺎ 
  درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد ﻧﮕﻬﺪاري ﻛﺮد. -02ﺎﻳﺪ در ﻓﺮﻳﺰر ﮔﺮاد ﺑﻬﺘﺮﻳﻦ ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ ﺧﻮد را دارد و ان را ﺑ
  
 ب ﺧﺎﻟﺺ آ -
  و ﺗﻤﺎم واﻛﻨﺶ ﻫﺎي ﺑﻴﻮﺷﻴﻤﻴﺎﻳﻲ ﻣﻮرد ﻧﻴﺎز اﺳﺖ. RCPاب ﺧﺎﻟﺺ و اﺳﺘﺮﻳﻞ ﺟﻬﺖ 
  
  اﻟﮕﻮدي ان ا  -
و ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺳﺎزي ﺷﺮاﻳﻂ ان  RCPﺑﺮاي  ANDاﻟﮕﻮ ﻧﺎﻣﻌﻠﻮم اﺳﺖ. ﻣﻌﻤﻮﻻ ﻣﻘﺪار  ANDاﻏﻠﺐ ﻏﻠﻈﺖ ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺪف در 
ژﻧﻮﻣﻲ در ﺣﺪ ﻛﻤﺘﺮ از ﻣﻴﻜﺮوﮔﺮم ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  ANDﻛﻠﻮن ﺷﺪه در ﺣﺪ ﻛﻤﺘﺮ از ﻧﺎﻧﻮﮔﺮم و ﺑﺮاي  ANDﺑﺮاي ﻗﻄﻌﺎت 
  (.1831)ﺷﻬﺮﻳﺎري، 
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  ﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ -
درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد  2ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﻮد، ﺑﺮاي اﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﻲ ﺗﻮان از ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺗﺠﺮﺑﻲ 1ﺑﺮاي اﻏﺎزﮔﺮﻻزم اﺳﺖ دﻣﺎي ذوب
( اﺳﺘﻔﺎده ﻧﻤﻮد. ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ G(و ﮔﻮاﻧﻴﻦ )Cﮔﺮاد ﺑﺮاي ﺳﻴﺘﻮزﻳﻦ )درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ  4( و T( و ﺗﻴﻤﻴﻦ )Aﺑﺮاي ﺑﺎزﻫﺎي ادﻧﻴﻦ)
درﺟﻪ ﻣﻄﻠﻮب ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. درﺟﻪ اﺗﺼﺎل اﻳﺪه ال  08ﺗﺎ  55( ﻣﻌﻤﻮﻻ ﺑﻴﻦ mTﺑﻪ ﻛﺎرﺑﺮد و ﻧﻮع اﺳﺘﻔﺎده ، دﻣﺎي ذوب )
ﺑﻪ ﺑﺎﻳﺪ  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦاﻏﺎزﮔﺮ ﺑﺎﻳﺪ ﺑﻘﺪر ﻛﺎﻓﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﺎﺷﺪ ﺗﺎ ﻗﺎدر ﺑﻪ دورﮔﻪ ﺳﺎزي )ﭘﻬﻠﻮﮔﻴﺮي( ﺑﻴﻦ اﻏﺎزﮔﺮ و اﻟﮕﻮ ﺑﺎﺷﺪ 
ﻗﺪر ﻛﺎﻓﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﺎﺷﺪ ﺗﺎ از ﺗﺸﻜﻴﻞ اﺗﺼﺎﻻت اﺷﺘﺒﺎﻫﻲ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي ﺷﻮد. اﻳﻦ درﺟﻪ ﺣﺮارت ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ ﺗﻌﻴﻴﻦ 
درﺟﻪ ﺣﺮارﺗﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ در ان ﺑﺎزﻫﺎي ﻣﻜﻤﻞ از  mTاﻟﮕﻮ ﺗﺨﻤﻴﻦ زده ﺷﻮد. -درﺟﻪ ﺣﺮارت ذوب از ﻫﻴﺒﺮﻳﺪ اﻏﺎزﮔﺮ
ﻛﺎﻓﻲ اﺳﺖ ﺗﺎ ﻣﺠﺎل  mTﺮ ﻳﺎ ﺑﻴﺸﺘﺮ از درﺟﻪ ﻛﺘ 2-4ﻫﻢ ﺟﺪا ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ )ذوب ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ(.ﻣﻌﻤﻮﻻ دﻣﺎﻳﻲ ﻣﻌﺎدل 
دورﮔﻪ ﺳﺎزي ﺻﺤﻴﺢ ﺑﻴﻦ اﻏﺎزﮔﺮ واﻟﮕﻮ ﺣﺎﺻﻞ ﺷﻮد، دﻣﺎي ذوب ﺑﻄﻮر ﺗﺠﺮﺑﻲ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺷﻮد اﻣﺎ ﺑﻄﻮر 
  ﻣﻌﻤﻮل از ﻃﺮﻳﻖ ﻓﺮﻣﻮل زﻳﺮ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد:
 )G+C(4=mT+)T+A(2
 در ﺗﻮاﻟﻲ اﻏﺎزﮔﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ Tو  Aﺗﻌﺪاد ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي  )T+A(و  Cو  Gﺗﻌﺪاد ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي  )G+C(ﻛﻪ در ان 
  (.0831)ﭘﻮرﻧﻘﺸﺒﻨﺪ، 
  
   دي ان ﺗﻲ ﭘﻲ -
ﻣﺤﻠﻮل ذﺧﻴﺮه ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ و ﻳﺎ ﺑﻪ  4ﺑﺎ ﺧﻠﻮص ﺑﺎﻻ ﺗﻮﺳﻂ ﻛﺎرﺧﺎﻧﺠﺎت ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ ﺗﻬﻴﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد ﻛﻪ ﻳﺎ ﺑﻪ ﺻﻮرت  ptnD
در ﻧﻈﺮ ﻣﻴﮕﻴﺮﻧﺪ ﻫﺮﭼﻨﺪ ﻛﻪ اﻧﺰﻳﻢ  (001µMﺗﻘﺮﻳﺒﺎ ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﺎ ) RCPرا ﺑﺮاي اﻧﺠﺎم  PTNdﻧﻮع  4ﺻﻮرت ﻣﺨﻠﻮﻃﻲ از 
 ﻻﺗﺮي ﺑﺮﺧﻮردار اﺳﺖﺑﺎ ﺻﺤﺖ از( 01-001µM)در ﺣﺪ  PTNdدر ﻏﻠﻈﺖ ﻫﺎي ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺗﺮ  qaTﭘﻠﻴﻤﺮاز AND
  (.1831)ﺷﻬﺮﻳﺎري، 
  (:1831ﺑﻪ ﻋﻮاﻣﻞ زﻳﺮ دارد)ﺷﻬﺮﻳﺎري،  ﻲﺑﺴﺘﮕ PTNdﻏﻠﻈﺖ ﺑﻬﻴﻨﻪ 
  ﻏﻠﻈﺖ ﻛﻠﺮورﻣﻨﻴﺰﻳﻮم-
  ﻣﻴﺰان دﻗﺖ ازﻣﺎﻳﺶ-
  ﻏﻠﻈﺖ اﻏﺎزﮔﺮ-
 (nocilpmAﻃﻮل ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺗﻜﺜﻴﺮﺷﻮﻧﺪه)-
  RCPﺗﻌﺪاد ﭼﺮﺧﻪ ﻫﺎي  -
  
  ﻛﻠﺮورﻣﻨﻴﺰﻳﻮم-
ﺑﺎ  gMﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﺘﻐﻴﺮ ﺑﺎﺷﺪ. ﻳﻮن ﻫﺎي  0/5-5  Mmﻏﻠﻈﺖ ﻛﻠﺮورﻣﻨﻴﺰﻳﻮم در ﻣﺨﻠﻮط ﻧﻬﺎﻳﻲ واﻛﻨﺶ ﻣﺘﻔﺎوت و ﺑﻴﻦ
ﺑﻪ داﺧﻞ زﻧﺠﻴﺮه در  SPTNdﻳﻚ ﻛﻤﭙﻠﻜﺲ ﻣﺤﻠﻮل ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻣﻲ دﻫﻨﺪ، ﻛﻪ ﺗﺸﻜﻴﻞ اﻳﻦ ﻛﻤﭙﻠﻜﺲ ﺑﺮاي ورود  sPTNd
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ﭘﻠﻴﻤﺮاز را ﺗﺤﺮﻳﻚ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ و ﮔﺬﺷﺘﻪ ANDﺣﺎل ﺳﻨﺘﺰ ﺿﺮوري اﺳﺖ. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ اﻳﻦ ﻳﻮن ﻫﺎ ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ ﭘﻠﻴﻤﺮازي اﻧﺰﻳﻢ 
اﻟﮕﻮ و  ANDدو رﺷﺘﻪ اي و اﺛﺮ ﻣﺘﻘﺎﺑﻞ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻛﻤﭙﻠﻜﺲ  ANDﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻣﻮﻟﻜﻮل ﻫﺎي  mTاز ان ، ﺑﺎﻋﺚ اﻓﺰاﻳﺶ 
 gMو ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﺑﺎﻻي  RCPﺑﻪ ﻛﺎﻫﺶ ﺑﺎزدﻫﻲ ﻣﻨﺠﺮ  gMاﻏﺎزﮔﺮ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ ﻣﻲ ﺗﻮان ﮔﻔﺖ ﻛﻪ ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﻛﻢ 
  (.1831ﺑﺎﻋﺚ اﻓﺰاﻳﺶ ﻓﺮاورده ﻫﺎي ﻛﺎذب و ﻏﻴﺮ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺧﻮاﻫﺪ ﺷﺪ)ﺷﻬﺮﻳﺎري، 
  
  و ﻧﻤﻚ RCP ﺑﺎﻓﺮ -
 05ﺗﺎ  01، ANDﺷﺮاﻳﻂ ﺷﻴﻤﻴﺎﻳﻲ ﻻزم ﺑﺮاي ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ اﻧﺰﻳﻢ ﭘﻠﻴﻤﺮازي را ﻓﺮاﻫﻢ ﻣﻲ اورد. ﺑﺎﻓﺮ اﺳﺘﺎﻧﺪارد ﺑﺮاي  RCPﺑﺎﻓﺮ 
  اﺳﺖ. 8-9ﭘﻠﻴﻤﺮازﻫﺎي ﮔﺮﻣﺎدوﺳﺖ ﺑﻴﻦ ANDﻣﻄﻠﻮب و ﺑﻬﻴﻨﻪ ﺑﺮاي  HPاﺳﺖ.  lcH-sirTﻣﻴﻠﻲ ﻣﻮل 
ﻣﻌﻤﻮﻻ ﺑﺮاي ﺗﺴﻬﻴﻞ در اﺗﺼﺎل ﺻﺤﻴﺢ  (+aN)+Kﻧﻤﻚ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در ﺑﻴﺸﺘﺮ واﻛﻨﺶ ﻫﺎ ﭘﺘﺎﺳﻴﻢ و ﺳﺪﻳﻢ اﺳﺖ. 
ﻣﻴﻠﻲ ﻣﻮل اﺳﺖ و ﻏﻠﻈﺖ  5، ﻏﻠﻈﺖ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده  qaTﭘﻠﻴﻤﺮاز  ANDﭘﺮاﻳﻤﺮﻫﺎ ﺑﻪ ﻣﺨﻠﻮط اﺿﺎﻓﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺑﺮاي 
 .(8891 ,.la te sinnI) ﭘﻠﻴﻤﺮاز اﺳﺖANDﻳﻮﻧﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮ، ﺑﺎزدارﻧﺪه ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ 
  
 
 
  RCPﺗﺼﻮﻳﺮي ﺷﻤﺎﺗﻴﻚ از واﻛﻨﺶ  .4- 1 ﺷﻜﻞ
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  1ﻲﻜﻴﺗﻨﻮع ژﻧﺘ  -1-7
(  4002 .,notelpmeTﻧﺎﻣﻨﺪ )  ﻲﺖ ﻣﻴآن ﺟﻤﻌ ﻲﻜﻴﺖ را ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻳدر اﻓﺮاد  ﻲﻜﻴژﻧﺘ يﻫﺎ ﻲوﺟﻮد ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧ
 ﻒ ﺑﺎﺷﻨﺪﻴﺎن ﻫﺎ ﺿﻌﻴﺑﻨ در ﺻﻮرﺗﻴﻜﻪﻫﺮ ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ اﺻﻼح ﻧﮋاد داﺷﺘﻦ ﺗﻨﻮع اﺳﺖ. در اﺻﻼح ﻧﮋاد  در اﻏﺎز ﮔﺎمﻦ ﻴاوﻟ
ﺠﻪ ﻴ، در ﻧﺘ ﻛﺎﻫﺶ ﺧﻮاﻫﺪ ﻳﺎﻓﺖﺞ ﻳﺖ اﺻﻼح ﺷﺪه، ﺑﺘﺪرﻴﺟﻤﻌدر در ﺣﺎل ﺗﻔﺮق  يﻧﺴﻞ ﻫﺎ ﻲﻜﻴاﺧﺘﻼف ژﻧﺘ ﻣﻴﺰان
؛ 1831،  ﻲﺷﻮد ) ﻋﻄﺎﺋ ﻲﺣﺎﺻﻞ ﻧﻤ ﻲﻛﺎﻓ ﻲﺘﻴﺎﻓﺘﻪ و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻳﻦ ﻛﺎﻫﺶ ﻳﻦ زاده ﻫﺎ و واﻟﺪﻴﺑ ﻲﻜﻴﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘ
ﺳﺎزد. )  ﻲآن ﻧﮋاد را ﻣ ﻲاز ژﻧﻬﺎ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﺨﺰن ژﻧ يﻫﺮ ﻧﮋاد ﻣﺠﻤﻮﻋﻪ ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد در ﺣﻘﻴﻘﺖ(  8991,cirdeH
ﻦ ﻴﺑ ﻲﻜﻴاز ﺟﻬﺶ ﻣﻮاﺟﻪ اﺳﺖ. اﻣﺎ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ ﻲﺪ ﻧﺎﺷﻳﻫﻤﻮاره ﺑﺎ ورود ﺗﻨﻮع ﺟﺪ ي( ﺗﻨﻮع درون ﻧﮋاد 8991,cirdeH
ﻧﺘﻴﻜﻲ، ﺗﻜﺎﻣﻞ و ژﺑﺎزﺳﺎزي ﻧﻤﻮد. ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻫﺮ ﻧﮋاد ﺣﺎﺻﻞ ﺗﻘﺎﺑﻞ ﺟﻬﺶ، راﻧﺶ  ﻲﺗﻮان ﺑﺮاﺣﺘ ﻲرا ﻧﻤ يﻧﮋاد
ﺖ ﻫﺎ ﻴ(. از آﻧﺠﺎﺋﻲ ﻛﻪ ﺟﻤﻌ 4002 .,notelpmeTﺳﺎزﮔﺎري اﺳﺖ ﻛﻪ ﻃﻲ ﻗﺮون ﻣﺘﻤﺎدي ﺣﺎﺻﻞ ﮔﺮدﻳﺪه اﺳﺖ) 
ﺖ ﻫﺎ وﺟﻮد ﻧﺪاﺷﺘﻪ ﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﻣ ﻲﻜﻴﺰ ژﻧﺘﻳﻦ اﻣﻜﺎن وﺟﻮد دارد ﻛﻪ ﺗﻤﺎﻳﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﺗﺒﺎدﻻﺗﻲ ﺑﺎ ﻫﻢ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﻨﺪ، ا
ﭻ ارﺗﺒﺎﻃﻲ ﺑﺎ ﻫﻢ ﻧﺪارﻧﺪ(. ﻴﺎﻳﻲ از ﻫﻢ ﺟﺪا ﻫﺴﺘﻨﺪ و ﻫﻴﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺑﻄﻮر آﺷﻜﺎر از ﻧﻈﺮ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺑﺎﺷﺪ ) ﺑﻪ اﺳﺘﺜﻨﺎي ﺟﻤﻌ
ﺖ ﻫﺎ ﻴﺪ ﻣﺜﻠﻲ ﭘﻨﻬﺎﻧﻲ وﺟﻮد دارد ﻛﻪ از ﺗﺒﺎدل اﻃﻼﻋﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺑﻪ ﻋﺒﺎرت دﻳﮕﺮ در ﻣﻮاردي، ﻣﻮاﻧﻊ ﺗﻮﻟ
ﻜﻲ ﺑﺎ ﻳﺰﻴﺖ ﺑﻄﻮر ﻓﻴﻚ ﺟﻤﻌﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ، ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ اﻋﻀﺎء ﻳﻮل ﭼﺮﺧﻪ زﻧﺪﮔﻲ ﺟﻠﻮﮔﻴﺮي ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. ﺑﻌﻼوه در ﻃ
ﺖ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻴﻚ ﺟﻤﻌﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻳ ﻲﺘﻴﺐ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﻦ ﺗﺮﺗﻳﺖ ﻫﺎ ﻣﺨﻠﻮط ﺷﻮﻧﺪ، ﺑﻪ اﻴاﻋﻀﺎء دﻳﮕﺮ ﺟﻤﻌ
ﻣﺜﻠﻲ ﻣﻨﻔﺮد ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺘﻌﺪد ﻣﺠﺰا ﻛﻪ ﺗﻨﻬﺎ ﮔﺎﻫﻲ ﺑﺎ ﻫﻢ ﺗﺒﺎدﻻت ﮔﺎﻣﺘﻲ دارﻧﺪ وﻟﻲ در اﺻﻞ ﺑﻮﺳﻴﻠﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ 
ﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ در ﻛﻨﺎر ﻫﻢ زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ اﻣﺎ ﻴﻦ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺼﻮرت ﺟﻤﻌﻴﺎﺋﻲ از ﻫﻢ ﺟﺪا ﻫﺴﺘﻨﺪ، ﺑﺎﺷﺪ. ﻫﻤﭽﻨﻴﺟﻐﺮاﻓ
  (. 0991 ,eromtihWﺪ ﻣﺜﻠﻲ ﻣﺠﺰا ﻫﺴﺘﻨﺪ و ﻳﺎ ﺗﺮﻛﻴﺒﻲ از ﺗﻤﺎم ﺣﺎﻻت ﻣﺬﻛﻮر ﺑﺎﺷﺪ) ﻴاز ﻧﻈﺮ ﺗﻮﻟ
  
  ﻜﻲﻴﻣﻨﺎﺑﻊ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ -
ﺒﻲ ﺑﺨﻮدي ﺧﻮد ﺗﻨﻮﻋﻲ ﻴ. ﻧﻮﺗﺮﻛﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 2ژﻧﻬﺎﻌﻨﻲ ﺟﻬﺶ، ﻧﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ، و ﺷﺎرش ﻳﺳﻪ ﻣﻨﺒﻊ ﺗﻨﻮع  ﺷﺎﻣﻞ ﺖﻴﻫﺮ ﺟﻤﻌ
ﺰي ﻴﻨﺼﻮرت ﭼﻳﺮ اﻴﻣﺨﺘﻠﻒ، در ﺣﺎل ﺗﻔﻜﻴﻚ ﺑﺎﺷﻨﺪ. در ﻏ 3ﺠﺎد ﻧﻤﻲ ﻛﻨﺪ ﻣﮕﺮ آﻧﻜﻪ آﻟﻞ ﻫﺎ در ﻣﻜﺎن ﻫﺎي ژﻧﻲﻳا
ﻚ آﻟﻞ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮت ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻳﻦ دﻟﻴﻞ اﮔﺮ ﺗﻤﺎم اﻓﺮاد ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺮاي ﻴﺐ ﺷﺪن وﺟﻮد ﻧﺨﻮاﻫﺪ داﺷﺖ. ﺑﻪ ﻫﻤﻴﺑﺮاي ﻧﻮﺗﺮﻛ
.  ) 1002 ,.la te gniK (ﻦ ﺟﻮاﻣﻌﻲ ﺟﻬﺶ ﻣﻨﺒﻊ اﺻﻠﻲ ﺗﻨﻮع ﺧﻮاﻫﺪ ﺑﻮدﻴﻟﺬا در ﭼﻨ ﻧﺨﻮاﻫﺪ داﺷﺖ. ﻲﺰ ﺗﻨﻮﻋﻴﺷﺎرش ﻧ
ﻫﻤﭽﻮن ﺳﺎﺧﺖ ﺳﺪﻫﺎ، اﻧﺤﺮاف ﻣﺴﻴﺮ آب، آﻟﻮدﮔﻲ و اﺳﻴﺮ ﺷﺪن آب ﻫﺎ و ﻣﻌﺮﻓﻲ ﮔﻮﻧﻪ  ﺗﻐﻴﻴﺮات ﻣﺤﻴﻄﻲﺑﺮﺧﻲ 
ﻲ ﭘﺮورش ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﺸﻜﻼﺗ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺷﻮﻧﺪ.  ﺳﺒﺐ، ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ﺮ ﺑﻮﻣﻲ ﻴﻫﺎي ﻏ
داﺷﺘﻪ ﻤﺮاه ﻫ رواج ﺑﻴﻤﺎري، ﻫﻴﺒﺮﻳﺪ ﺷﺪن، دﺳﺘﻜﺎري ﻫﺎي آﻣﺎري و اﺧﺘﻼت ژﻧﻮﻣﻲ ﺑﻴﻦ ﻣﻮﺟﻮدات را ﺑﻪ ﻫﻤﭽﻮن
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. ﺑﺮداﺷﺖ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻧﻴﺰ ﭼﻪ ﺑﺼﻮرت ﺑﺮداﺷﺖ ﺑﻴﺶ از ﺣﺪ، اﻧﺘﺨﺎب ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺧﺎص، ﺑﺮداﺷﺖ دﺳﺘﻪ ﺟﻤﻌﻲ و ﺑﺎﺷﺪ
  (. 5831) ﻧﻮﻳﺪي، ﺷﻮﻧﺪدﺳﺘﺘﻜﺎري ﻫﺎي آﻣﺎري ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﻨﺪ در ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ دﺧﻴﻞ 
ﺧﻄﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري، ﺧﺰاﻧﻪ ژﻧﻲ ﻣﻮﺟﻮد، ﻧﻤﻲ ﺗﻮاﻧﺪ  ﺑﻪ ﻋﻠﺖدر ﺻﻮرﺗﻴﻜﻪ ﺟﻮاﻣﻊ ﻣﻮﺟﻮدات ﻛﻮﭼﻚ ﺑﺎﺷﻨﺪ،  
ﻧﻤﺎﻳﻨﺪه دﻗﻴﻖ ﻧﺴﻞ ﺑﻌﺪ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻪ ﻋﺒﺎرﺗﻲ ﺑﻪ ﺗﻐﻴﻴﺮات ﺗﺼﺎدﻓﻲ ﻓﺮاواﻧﻲ ژﻧﻬﺎ در ﺟﻮاﻣﻊ ﻛﻮﭼﻚ، راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺗﻼق 
ﻫﺎ و در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻛﻢ ﺷﺪن ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮت ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﻨﺠﺮ ﺑﻪ اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺖ  1ﻣﻲ ﺷﻮد. راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ
  (.5831ﻫﺎ ﺑﺮ ﻛﺎﻫﺶ ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﻛﺎرﺑﺮي ﺑﺎروري و ﺗﻨﻮع ﮔﺮدد) ﻧﻮﻳﺪي، 
  
  ﻜﻲﻴاز دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ -
ﻜﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧﮋادﻫﺎي ﻧﺎدر ﻣﻌﻄﻮف ﺑﻮده ﻴدر ﻛﺸﻮرﻫﺎي ﭘﻴﺸﺮﻓﺘﻪ ﺗﺎﻛﻨﻮن از ﻧﻈﺮ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ
و  ﻧﺪاﺷﺘﻪ ﺎﻫﺎ ﺗﻔﺎوت اﺳﺎﺳﻲ ﻴﺳﺎﻳﺮ ﻧﺑﺎ ﻮاﻧﻲ، ﻧﮋادﻫﺎي در ﻣﻌﺮض ﺧﻄﺮ ﻴﻜﻲ ﺣﻴﺖ ﺟﻬﺎﻧﻲ ﻣﻨﺎﺑﻊ ژﻧﺘﻳﺮﻳاﺳﺖ. اﻣﺎ در ﻣﺪ
ﺎ داراي ﻛﺎرﺑﺮد اﺣﺘﻤﺎﻟﻲ در ﻳﺞ ﻳﺗﻔﺎوت ﻣﻴﺎن ﻧﮋادﻫﺎي ﻛﻢ ﻛﺎرﺑﺮد ﻳﺎ ﺑﺪون ﻛﺎرﺑﺮد و ﻧﮋادﻫﺎي داراي ﻛﺎرﺑﺮد را
ﺗﻔﺎوت ﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻛﻪ داراي ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻳاﻧﺪك ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﺎ ﺣﻔﻆ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎﻳﻲ از ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﮋادﻫﺎي  ،ﻨﺪﻫﺎي ﻧﺰدﻳﻚﻳآ
ﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻧﮋادﻫﺎﻳﻲ را ﺷﺎﻣﻞ ﻣﻲ ﮔﺮدﻧﺪ ﻛﻪ ﻳﺗﻮان ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ را ﺣﻔﻆ ﻧﻤﻮد. ا ﻲﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ، ﻣﻴژﻧﺘ
  (. 4002 ,notelpmeTﺒﺎت آﻟﻠﻲ ﻣﻨﺤﺼﺮ ﺑﻪ ﻓﺮد ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ) ﻴﺎ ﺗﺮﻛﻳداراي آﻟﻞ ﻫﺎ 
  
  از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ درون ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ -
ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻋﻠﺖ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ ﻋﻠﺖ اﻧﻬﺎ اﻧﺤﺮاف ژﻧﺘﻴﻜﻲ در از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ درون ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ داراي 
ﺣﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﮔﻴﺮي از ﺳﻠﻮﻟﻬﺎي ﺟﻨﺴﻲ در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺤﺪود ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در اﺛﺮ 
  (.4831اﻧﺤﺮاف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ ﺳﺮﻋﺘﻲ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ ﺳﺮﻋﺖ ﺑﺎ اﻧﺪازه ﻣﻮﺛﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ راﺑﻄﻪ ﻋﻜﺲ دارد)ﻫﺎﻟﺮﻣﻦ، 
ﻧﻘﺶ اﻧﻘﺮاض ﻣﺸﻬﻮر اﺳﺖ، درون اﻣﻴﺰي و از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع در اﺛﺮ اﻧﺤﺮاف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﻃﻲ ﻓﺮاﻳﻨﺪي ﻛﻪ ﺑﻨﺎم 
ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺎﻋﺚ ﻛﺎﻫﺶ ﺳﺎزﮔﺎري و ﺷﺎﻳﺴﺘﮕﻲ ﺷﻮد، از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺷﺎﻳﺴﺘﮕﻲ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﻮﺟﺐ ﻛﺎﻫﺶ اﻧﺪازه ﻣﻮﺛﺮ 
ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺷﺪه و از اﻳﻦ رو درون آﻣﻴﺰي و از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ﺑﻴﺸﺘﺮي را ، ﻛﻪ ﺑﻪ ﻧﻮﺑﻪ ﺧﻮد ﺷﺎﻳﺴﺘﮕﻲ را 
ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ دﻫﺪ، اﻳﺠﺎد ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. ﻛﺎﻫﺶ ﻣﺴﺘﻤﺮ اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ، ﺟﻤﻌﻴﺖ را ﺑﺎ اﻓﺰاﻳﺶ ﺧﻄﺮ اﻧﻘﺮاض روﺑﺮو ﻣﻲ 
ﺳﺎزد. از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ درون ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺷﺎﻳﻊ ﺗﺮﻳﻦ ﺧﻄﺮ و اﺛﺮ ﺳﻮء ﻣﺮﺗﺒﻂ ﺑﺎ ﺗﺼﻤﻴﻤﺎت اﺗﺨﺎذ ﺷﺪه در 
ه و ﭼﮕﻮﻧﮕﻲ آﻣﻴﺰش آﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ)ﻫﺎﻟﺮﻣﻦ، ﻣﺮاﻛﺰ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﺎﻫﻲ و ﺑﻪ وﻳﮋه در راﺑﻄﻪ ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎد
  (.4831
در ﻣﻮرد اﺛﺮ و ﭘﻴﺎﻣﺪ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﻣﻘﺪار ﻣﻌﻴﻨﻲ از ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮ ﺳﺎزﮔﺎري و ﺷﺎﻳﺴﺘﮕﻲ ﺑﻠﻨﺪﻣﺪت ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ 
ﺧﺎص ﻣﺎﻫﻴﺎن و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ در راﺑﻄﻪ ﺑﺎ ﺣﺴﺎﺳﻴﺖ ﻧﺴﺒﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺟﻮاﻣﻊ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻪ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻋﺪم 
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ﻳﻲ ﻛﻪ ﻋﺪم ﻗﻄﻌﻴﺖ ﻣﺬﻛﻮر را اﺣﺘﻤﺎﻻ ، ﻧﻤﻲ ﺗﻮان ﺑﺮﻃﺮف ﻧﻤﻮد، ﺑﺎﻳﺪ راه ﻛﺎرﻫﺎ و ﻗﻄﻌﻴﺖ وﺟﻮد دارد. از آﻧﺠﺎ
راﻫﻨﻤﺎﻳﻲ ﻫﺎ،ﺑﺎ اﺻﻮل ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻫﻤﺴﻮ و ﻣﻄﺎﺑﻖ ﺑﺎﺷﺪ ﺗﺎ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در اﺛﺮ دﺧﺎﻟﺖ اﻧﺴﺎن ﺑﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ 
  .(0991 ,.la te selpaWﻣﻘﺪار ﺑﺮﺳﺪ)
 
  ازدﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻮاﻣﻊ -
در ﻣﻴﺎن ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ﭼﻨﺪﻳﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﻧﺠﺎم ﻣﻲ ﺷﻮد ﻣﻮﺟﺐ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ وﺟﻪ ﻣﺸﺨﺼﻪ و  آﻣﻴﺰش ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ
ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻫﺮ ﻛﺪام از ﺟﻮاﻣﻊ ﻳﺎ ﻫﻮﻳﺖ آﻧﻬﺎ ﻣﻲ ﺷﻮد. اﻳﻦ ﻗﺒﻴﻞ ﺗﻼﻗﻲ ﻫﺎ اﺛﺮاﺗﻲ ﻣﺸﺎﺑﻪ ﺑﺎ ﻓﺮاﻳﻨﺪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻬﺎﺟﺮت 
ﺎن از اﺑﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎﻳﻲ ﺗﺸﻜﻴﻞ ﺷﺪه دارﻧﺪ ﻛﻪ ﻧﻪ ﻏﻴﺮﻃﺒﻴﻌﻲ اﺳﺖ و ﻧﻪ ﺿﺮورﺗﺎ ﻛﺸﻨﺪه اﺳﺖ. ﺑﺴﻴﺎري از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻴ
اﻧﺪ ﻛﻪ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻧﺴﺒﺘﺎ ﺟﺪا ﺷﺪه آﻧﻬﺎ، از ﻃﺮﻳﻖ ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﺗﻮﺳﻂ اﻓﺮاد ﻣﻬﺎﺟﺮ ﺑﺎ ﻫﻢ 
درارﺗﺒﺎﻃﻨﺪ. ﺟﺪاﻳﻲ، ﻓﺮﺻﺘﻲ را ﻓﺮاﻫﻢ ﻣﻲ اورد ﻛﻪ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﺑﺎ ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺤﻴﻂ زﻳﺴﺖ ﻣﺤﻠﻲ ﺧﻮد ﺳﺎزﮔﺎري ﭘﻴﺪا 
ﻧﺪ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ را ﺑﺪون ﻏﻠﺒﻪ ﻧﻴﺮوﻫﺎي ﻣﺤﻠﻲ اﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﻴﻌﻲ، ﻛﻨﻨﺪ. ﻣﻘﺎدﻳﺮ اﻧﺪك ﻣﻬﺎﺟﺮت ﻣﻲ ﺗﻮا
در درون ﺟﻮاﻣﻊ ﺷﺮوع ﺷﺪه ﺑﺮﻃﺮف ﻛﻨﺪ. ﺑﺎ اﻳﻦ وﺟﻮد اﻋﻤﺎل ﺑﺴﻴﺎري از ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﺗﻜﺜﻴﺮ و رﻫﺎﺳﺎزي)و ﻧﻘﻞ و 
اﻧﺘﻘﺎل ذﺧﺎﻳﺮ(در ﮔﺬﺷﺘﻪ، ﻣﻮﺟﺐ اﻓﺰاﻳﺶ ﻣﻬﺎﺟﺮت در ﻣﻴﺎن ﺟﻮاﻣﻊ  ﻳﺎ ﺗﺮﻛﻴﺐ ﺷﺪن ﺟﻮاﻣﻌﻲ ﺷﺪه اﺳﺖ ﻛﻪ در 
ﺎﻟﺖ ﻃﺒﻴﻌﻲ ﭼﻨﻴﻦ اﺗﻔﺎﻗﻲ رخ ﻧﻤﻲ داد. ﻳﻜﻲ از ﭘﻴﺎﻣﺪﻫﺎي اﺧﺘﻼط ﺟﻮاﻣﻊ ﻣﺘﻤﺎﻳﺰ ﻓﺸﺎر ﺑﺮون اﻣﻴﺰي اﺳﺖ، ﻛﻪ در ﺣ
اﺛﺮ ﺑﺮﻫﻢ ﺧﻮردن واﺧﺘﻼل در ﺗﺮﻛﻴﺒﺎت ژﻧﻲ ﻫﻤﺴﺎزﮔﺎر ﻳﺎ ﺳﺎزﮔﺎري ﻣﺤﻠﻲ، ﻣﻮﺟﺐ از دﺳﺖ رﻓﺘﻦ ﺷﺎﻳﺴﺘﮕﻲ و 
  (.4831)ﻫﺎﻟﺮﻣﻦ،  ﺳﺎزﮔﺎري ﻣﻲ ﺷﻮد
  
 روش ﻫﺎي ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ -
ﻘﺮاض ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ و ﻳﺎ ﻧﺒﻮد ﺗﻨﻮع در درون ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺤﺪود، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻟﺰ ﺑﻴﻦ ﻣﻲ رود. ﻧﺴﺒﺖ در ﺻﻮرت اﻧ
ﻧﺴﻞ ﺑﺎﻗﻲ ﻣﻲ ﻣﺎﻧﺪ را ﻣﻲ ﺗﻮان از  t ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ )ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ( ﻛﻪ در داﺧﻞ ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﭘﺲ از 
  ﺑﺪﺳﺖ آورد. زﻳﺮﻓﺮﻣﻮل 
 t])N/eN2(/1-1[0H=tH
  ﺗﻌﺪادﻧﺴﻞ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.  tاﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮﺛﺮ و  eNاﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ، Nﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اوﻟﻴﻪ،  0Hﻛﻪ در ان
  (:0002 ,.la te nograT)ﻛﺮدﺣﺪاﻛﺜﺮ  ﻣﻄﺎﻟﺐ ذﻳﻞاز ﻃﺮﻳﻖ را ﺣﻔﻆ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  ل ذﻛﺮ ﺷﺪه ﻣﻲ ﺗﻮانﻮﻃﺒﻖ ﻓﺮﻣ
از ﻃﺮﻳﻖ ﺗﺸﻜﻴﻞ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ﺑﺎﻻ ﻣﻲ ﺗﻮان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ اوﻟﻴﻪ را ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻧﻤﻮد، ﺑﺪﻳﻦ ﻣﻨﻈﻮر ﺗﺎ ﺣﺪ اﻣﻜﺎن 
ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺳﻄﻮح ﺑﺎﻻﻳﻲ از ﺗﻨﻮع را دارﻧﺪ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﻮﻧﺪ، از ﻃﺮق ﺣﺪاﻗﻞ ﻧﻤﻮدن ﺗﻌﺪاد ﻧﺴﻞ ﻫﺎ ﻛﻪ ﺑﺪﻳﻦ 
ز ﻃﺮﻳﻖ اﺳﺘﻔﺎده از اﻧﺠﻤﺎد اﺳﭙﺮم ﺣﺪاﻗﻞ ﻧﻤﻮد. ﻓﻨﺎوري ﺗﻌﺪاد ﻧﺴﻞ را ﻣﻲ ﺗﻮان از ﻃﺮﻳﻖ اﻓﺰاﻳﺶ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻧﺴﻞ ﻳﺎ اﻣﻨﻈﻮر 
ﺣﺪاﻛﺜﺮ ، ﻫﺎﻳﻲ از ﻗﺒﻴﻞ اﻧﺠﻤﺎد اﺳﭙﺮم و ﺟﻨﻴﻦ، ﻓﺮﺻﺖ ﻫﺎﻳﻲ را ﺑﺮاي ﺣﺪاﻗﻞ ﻛﺮدن ﻛﺎﻫﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻓﺮاﻫﻢ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ
  .N/eNﺣﺪاﻛﺜﺮ ﻧﻤﻮدن ﻧﺴﺒﺖ اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻮﺛﺮ ﺑﻪ اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﺎ و  ﻧﻤﻮدن اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ
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  اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ -1-8
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از اﻧﻮاع ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ، ﻣﻲ ﺗﻮان ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ را در ﺳﻄﺢ وﺳﻴﻊ ﺗﺮ و ﺑﺎ دﻗﺖ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﺑﺮرﺳﻲ ﻧﻤﻮد. ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ 
ﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ، ﻳﺷﺎﻣﻞ اﻧﻮاع ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣﻮرﻓﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ، ﺳﻴﺘﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﺑﻴﻮﺷﻴﻤﻴﺎﻳﻲ و ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﺳﺎده ﺗﺮ
ﺑﺎﺷﺪ. ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ  ﻲدر اﻓﺮاد ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻣ يﻇﺎﻫﺮ يﻧﻬﺎ، وﺟﻮد ﺗﻔﺎوت ﻫﺎﻚ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ اﺳﺎس آﻳﻣﻮرﻓﻮﻟﻮژ يﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ
، ﺷﺎﻣﻞ ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﻮﺷﻴﺑ يﻪ ﺗﻔﺎوت در ﺳﻄﺢ ﻛﺮوﻣﻮزوم ﻫﺎ ﺑﻨﺎ ﻧﻬﺎده ﺷﺪه اﻧﺪ و ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎﻳﺰ ﺑﺮ ﭘﺎﻴﻧ ﻲﻜﻴﺘﻮژﻧﺘﻴﺳ يﻫﺎ
 يﻢ ﻫﺎ و...( ﻫﺴﺘﻨﺪ. ﺑﺎ اﺑﺪاع ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎﻳﻢ ﻫﺎ، آﻟﻮزاﻳﺰوزاﻳﻢ ﻫﺎ)اﻳﻣﺨﺘﻠﻒ آﻧﺰ ي، ﺷﻜﻞ ﻫﺎيﺮه اﻴذﺧ يﻦ ﻫﺎﻴﭘﺮوﺗﺌ
  (.,mahknarF 4991ﻦ ﻧﻮع ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ ﻣﺤﺪود ﺷﺪه اﺳﺖ )ﻳﻛﺎرﺑﺮد ا ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ
 ﻲﻜﻴژﻧﺘ ﻣﺎده در ﺳﻄﺢ را اﻓﺮاد ﺗﻨﻮع و ﺗﻔﺎوت ﻛﻪ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻳﻲﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ، ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ ﻧﻮع ﻦﻳوﻣﻨﺎﺳﺒﺘﺮ ﻦﻳﺑﻬﺘﺮ راﺳﺘﺎ ﻦﻳدرا
 ﺗﺤﺖ ﻦﻴوﻫﻤﭽﻨ ﺒﺎﺷﻨﺪﻴﻣ ﻲﺧﻨﺜ ﺻﻔﺎت ﻣﺨﺘﻠﻒ يﺮ ﺑﺮ روﻴﺗﺄﺛ ﻧﻈﺮ از و داده ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﺸﺎن ﺻﻔﺎت يﺑﺮروAND ﻲﻌﻨﻳ
  (.6991 ,.la te namliTﺮﻧﺪ )ﻴﮕﻴﻧﻤ ﻗﺮار ﻲﻄﻴﻣﺤ ﻂﻳﺷﺮا ﺮﻴﺗﺄﺛ
 ﻲو ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠ ﻲﻜﻴﺗﻨﻮع ژﻧﺘ ﻲﺷﺪه اﻧﺪ، در ﺑﺮرﺳ ﻲﻃﺮاﺣ AND ﻲﻛﻪ ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﻔﺎوت در ﺗﻮاﻟ ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ
ﻛﻮﭼﻚ  يﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎﻳدارﻧﺪ. ا ﻲﻌﻴﻚ ﮔﻮﻧﻪ ﻛﺎرﺑﺮد وﺳﻳ يﺖ ﻫﺎﻴﺰ داﺧﻞ ﺟﻤﻌﻴو ﻧ يﻦ ﮔﻮﻧﻪ اﻴﺑ يﻫﺎ
ﺎ ﭼﻨﺪ ﺑﺎز ﻛﻪ در اﺛﺮ ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺑﻮﺟﻮد آﻣﺪه اﻧﺪ( را ﻣﻨﻌﻜﺲ ﻳﻚ ﻳﺮ ﻴﻴ)ﻣﺜﻼ ﺣﺬف، اﺿﺎﻓﻪ و ﺗﻐ ANDدر ﺳﻄﺢ 
ﺖ ﻫﺎ ﻛﺎرﺑﺮد ﻴﺟﻤﻌ ﻲﺗﻨﻮع و ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧ ﻲﻛﻨﻨﺪ و ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳ ﻲﺠﺎد ﻣﻳرا ا ﻳﻲﺑﺎﻻ ﻲﻞ ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻴﻦ دﻟﻴﻛﺮده و ﺑﻪ ﻫﻤ
ﺐ ﺧﻮد ﻳﺎ و ﻣﻌﺎﻳﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ ﺑﻮده ﻛﻪ ﻫﺮ ﻛﺪام ﻣﺰا از يﺷﺎﻣﻞ اﻧﻮاع ﻣﺘﻌﺪد ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يدارﻧﺪ. ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ يﮔﺴﺘﺮده ا
در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﭘﮋوﻫﺶ ژﻧﻮم ﺟﺎﻧﺪاران داﺷﺘﻪ اﺳﺖ  ﻲﻤﺮاز(، ﻧﻘﺶ اﺳﺎﺳﻴﭘﻠ يﺮه اﻴ)واﻛﻨﺶ زﻧﺠRCP را دارﻧﺪ. ﻛﺸﻒ 
  (.4002 ,rerettolhcSﻔﺎ ﻛﺮده اﺳﺖ)ﻳا ﻳﻲﻧﻘﺶ ﺑﺴﺰا AND ﮔﻮﻧﺎﮔﻮن  يﻦ در ﺗﻮﺳﻌﻪ و ﻛﺎرﺑﺮد ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎﻴﻫﻤﭽﻨ
  
  ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ -1-9
آﻧﻬﺎاﺳﺖ ﻛﻪ ﺑﻪ اﻓﺮاد ﻧﺴﻞ ﺑﻌﺪ ﻣﻨﺘﻘﻞ  ANDﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﻠﻲ ﻫﺮ ﺻﻔﺖ ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﻧﺎﺷﻲ از ﺗﻔﺎوت ﻣﻮﺟﻮد ﺑﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي 
ﻣﻲ ﺷﻮد. ﺣﺘﻲ ﺻﻔﺎﺗﻲ ﻛﻪ ﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺤﻴﻂ ﻧﻴﺰ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﺮوز ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ)ﺗﻔﺎوت ﺑﻴﻦ اﻓﺮاد در 
اﻳﻦ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ﺑﻪ  ﻫﺴﺘﻨﺪ. ANDﺷﺮاﻳﻂ ﻣﺤﻴﻄﻲ ﻳﻜﺴﺎن(، ﺑﺎزﺗﺎب ﺗﻔﺎوت ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در ردﻳﻒ ﻫﺎي 
ﻋﻨﻮان ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻳﺎ ﻧﺸﺎﻧﻪ ﺑﻪ ﻛﺎر ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺷﻮﻧﺪ. ﭘﺲ ﺑﻄﻮر ﻛﻠﻲ ﺑﺮاي آﻧﻜﻪ ﺻﻔﺘﻲ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده 
  ﻗﺮار ﮔﻴﺮد، ﺑﺎﻳﺪ دﺳﺖ ﻛﻢ دو وﻳﮋﮔﻲ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ:
 در ﺑﻴﻦ دو ﻓﺮد ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﺎﺷﺪ (1
 (0002 ,alwahCﺑﻪ ﺗﻮارث ﺑﺮﺳﺪ) (2
اﺑﺰارﻫﺎي ﺟﻬﺖ ﺗﻬﻴﻪ ﻧﻘﺸﻪ ﻫﺎي ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ و ارزﻳﺎﺑﻲ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان 
ﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠﻲ در ﺻﻔﺎت اﻗﺘﺼﺎدي ﻛﻤﻲ ﻛﺎرﺑﺮدﻫﺎي ﺑﺎﻟﻘﻮه اي را در ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي اﺻﻼﺣﻲ ﺣﻴﻮان و ﮔﻴﺎه ﭘﻴﺪا ﻛﺮده 
  .(1831اﻧﺪ)ﺟﻮاﻧﺮوح ﻋﻠﻲ آﺑﺎد، 
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  ﻣﻄﻠﻮبﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ وﻳﮋﮔﻲ ﻫﺎي ﻳﻚ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ  -1-9-1
 ي ﻣﻤﻜﻦ )اﻟﻞ ﻫﺎي ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮت و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮت(ﺗﺸﺨﻴﺺ اﺳﻦ ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ (1
 ﺗﻈﺎﻫﺮ در ﻣﺮاﺣﻞ اوﻟﻴﻪ زﻧﺪﮔﻲ ﺟﺎﻧﺪار (2
ﻧﺪاﺷﺘﻦ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﺑﺮ روي دﻳﮕﺮ اﻟﻞ ﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ژﻧﻲ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ، ﻛﻪ ﺑﺮ ﻣﻮرﻓﻮﻟﻮژي ﺟﺎﻧﺪار  (3
 (1ﻣﻮﺛﺮﻧﺪ)ﻧﺪاﺷﺘﻦ اﭘﻴﺴﺘﺎز
ﺰﻣﺎن در ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺣﺪاﻗﻞ ﺑﻮدن ﻳﺎ ﻋﺪم ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻣﺘﻘﺎﺑﻞ ﺑﺎ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي دﻳﮕﺮي ﻛﻪ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻫﻤ (4
 ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﻴﺮﻧﺪ.
 ﭘﻴﻮﺳﺘﮕﻲ زﻳﺎد ﺑﺎ ژن ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ (5
 ﺗﻮارث ﭘﺬﻳﺮي ﻛﺎﻣﻞ (6
 (1831آﺳﺎن ﺑﻮدن اﻧﺪازه ﮔﻴﺮي)ﺟﻮاﻧﺮوح ﻋﻠﻲ آﺑﺎد،  (7
  
   AND يﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ -1-01
ﺎﻳﻲ و ﻳﺘﻮﻛﻮﻧﺪرﻴﻣ AND  اﻓﺰاﻳﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ اﺳﺖ. در اﺑﺘﺪا AND يﺴﺖ و ﭼﻬﺎر ﺳﺎل ﮔﺬﺷﺘﻪ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎﻴاز ﺑ
 )5991 .,la te nonsugreF ﺎﻓﺘﻪ اﺳﺖﻳﻫﺴﺘﻪ اي ﺳﻮق  AND ﺸﺮﻓﺖ ﻛﺮده و ﺑﻪ ﺳﻤﺖﻴﭘ ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يﻚ ﻫﺎﻴﺳﭙﺲ ﺗﻜﻨ
ﭗ ﻣﻮﺟﻮدات را ﻴﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ ژﻧﻮﺗﻳﻛﻨﻨﺪ ا ﻲﻦ ﻣﻴﻴﺗﻌ ANDﻣﻮﺟﻮدات را در ﺳﻄﺢ  ﻲﭼﻨﺪ ﺷﻜﻠ AND يﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ(.
ﺮﻧﺪ. ﻴﮔ ﻲﻨﻨﺪه را در ﺑﺮ ﻣﺮ ﻛﺪ ﻛﻴﻛﺪ ﻛﻨﻨﺪه و ﻏ يﻫﺎ ﻲﺠﻪ ﺗﻮاﻟﻴ( و در ﻧﺘ5831ﻛﻨﻨﺪ) ﺧﻮش ﺧﻠﻖ،  ﻲﻒ ﻣﻴﺗﻮﺻ
 يﺮ اﺳﺖ و ﺑﻪ آﻧﻬﺎ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎﻳاﻣﻜﺎن ﭘﺬ ANDﻢ ﻴﻞ ﻣﺴﺘﻘﻴﻪ و ﺗﺤﻠﻳﻖ ﺗﺠﺰﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ ﻓﻘﻂ از ﻃﺮﻳﺑﺮرﺳﻲ ا
 .(1831آﺑﺎد،  ﻲﻨﺪ) ﺟﻮاﻧﺮوح، ﻋﻠﻳﮔﻮ ﻲﻣ ANDدر ﺳﻄﺢ  ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ
  :(6831)ﻧﻘﻮي و ﻫﻤﻜﺎران،  از ﻣﺰاﻳﺎي اﻳﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ ﻣﻲ ﺗﻮان ﺑﻪ ﻣﻮارد ذﻳﻞ اﺷﺎره ﻧﻤﻮد
  AND يﻫﻢ ﺑﺎرز ﺑﻮدن اﻛﺜﺮ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ -1
  (ﻲﻨﻴدر دوران ﺟﻨ ﻲﺟﺎﻧﺪار)ﺣﺘ ﻲآﻧﻬﺎ در ﺗﻤﺎم ﻣﺮاﺣﻞ زﻧﺪﮔ يﺮﻴاﻣﻜﺎن ﺑﻜﺎر ﮔ -2
  ﺑﺎﻻ ﻲﻓﺮاواﻧ -3
  ﻲﻄﻴﻂ ﻣﺤﻳﺮ از ﺷﺮاﻴﻋﺪم ﺗﺎﺛ -4
  ﺣﺎﺻﻞ يﺰ داده ﻫﺎﻴﻣﺨﺘﻠﻒ در آﻧﺎﻟ يﺎﻧﻪ اﻳرا ياﻣﻜﺎن اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰار ﻫﺎ -6
  ﻫﺎﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻳا يﺰ ﺑﺎﻻﻳﻗﺪرت ﺗﻤﺎ -7
ﻛﺪ  يﻫﺎ ﻲاﺧﺘﻼف ﻣﻮﺟﻮد در ﺗﻮاﻟ يﺎن ﺳﺎزﻳﺮ ﻛﺪ ﻛﻨﻨﺪه ﻋﻼوه ﺑﺮ ﻧﻤﺎﻴﻏ يﻫﺎ ﻲﺗﻔﺎوت ﺗﻮاﻟ يﺎن ﺳﺎزﻳﻧﻤﺎ -8
  ﻛﻨﻨﺪه
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ﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ، ﺑﺎ ﻳاز ا ﻲﺷﻮﻧﺪ. اﻧﻮاع ﻣﺨﺘﻠﻔ ﻲﻢ ﻣﻴﺗﻘﺴ RCP ﺑﺮ ﻲﺮ ﻣﺒﺘﻨﻴو ﻏ RCP ﺑﺮ ﻲﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎ ﺑﻪ دو دﺳﺘﻪ ﻣﺒﺘﻨﻳا
ﺞ ﺑﻪ ﻳﺮ ﻧﺘﺎﻴﻞ و ﺗﻔﺴﻴﻪ و ﺗﺤﻠﻳ، ﺗﺠﺰيﺎز ﺑﻨﺪﻴﻛﺎرﺑﺮد، اﻣﺘ ﺪ، ﻧﺤﻮهﻴ، روش ﺗﻮﻟﻲﻜﻴاز ﻟﺤﺎظ ﺗﻜﻨ يﺎرﻴﺑﺴ يﺗﻔﺎوت ﻫﺎ
اﻳﻦ  (.5731ﺠﺎد ﻛﺮده اﻧﺪ)ﻗﺮه ﻳﺎﺿﻲ، ﻳا ﻲﻜﻴﻢ در اﻃﻼﻋﺎت ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻋﻈ ﻲﺪﻧﺪ و ﺗﺤﻮﻟﻳﺳﺮﻋﺖ اﺑﺪاع ﮔﺮد
ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان اﺑﺰارﻫﺎي ﺿﺮوري در اﻳﺠﺎد و اﻫﺪاﻓﻲ ﭼﻮن ﻧﮕﻬﺪاري ﺑﻴﻮﻟﻮژﻳﻚ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ و ﻧﻴﺰ ﭘﺮوژه 
  (.3831ر ژﻧﻲ در اﻣﺪه اﻧﺪ)داﻧﺸﻮرآﻣﻠﻲ، ﻫﺎي ﻧﻘﺸﻪ ﺑﺮدا
  
  ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ -1-11
 يﺮﻴﻒ ﻗﺮارﮔﻳﻦ ردﻴﻴﺎ ﺗﻌﻳو ANR  ﺎﻳ AND ﻚ ﻣﻠﻜﻮلﻳﺪﻫﺎ در ﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ يﺮﻴﻒ ﻗﺮارﮔﻳﻦ ردﻴﻴﺑﻪ ﺗﻌ ﻲﺎﺑﻳ ﻲﺗﻮاﻟ
  (.5831و ﻫﻤﻜﺎران،  يﺷﻮد )ﮔﻠﻪ دار ﻲﮔﻔﺘﻪ ﻣ يﺪﻴﭘﭙﺘ ﻲﺮه ﭘﻠﻴﻚ زﻧﺠﻳﻨﻪ در ﻴآﻣ يﺪﻫﺎﻴاﺳ
  
   1ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﺷ ﻲﺎﺑﻳ ﻲﺗﻮاﻟ -1-11-1
ﻦ ﻗﻄﻌﻪ در ﻧﺎﻗﻞ ﻳﺴﺖ ﻛﻪ اﻴﺎز اﺳﺖ. ﻻزم ﻧﻴﻪ ﻣﻮرد ﻧﻴﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻣﺎده اوﻟ AND از ﻲﻣﺸﺨﺼ ﻦ روش ﻗﻄﻌﻪﻳدر ا
ﺑﺎ ﻓﺴﻔﺮ    ANDﻫﺮ دو رﺷﺘﻪ 5′ يﻛﺎرﺑﺮد دارد. اﻧﺘﻬﺎ AND ﻫﺮ ﻗﻄﻌﻪ يﻦ روش ﺑﺮاﻳﺪ ﻛﻠﻮن ﺷﻮد. ﻟﺬا اﻴﭘﻼﺳﻤ
ﻧﺸﺎن دار ﺷﺪه  ياز رﺷﺘﻪ ﻫﺎ ﻲﺘﻴﮔﺮدﻧﺪ ﺗﺎ ﺟﻤﻌ ﻲﺷﻮﻧﺪ. رﺷﺘﻪ ﻫﺎ ذوب ﺷﺪه و ﺟﺪا ﻣ ﻲﻧﺸﺎن دار ﻣ )23P(ﻮﻴﻮاﻛﺘﻳراد
ﻢ ﻴﻗﺴﻤﺖ ﺗﻘﺴ 4ﺑﻪ  AND اﺳﺖ AND يﺑﺎزﻫﺎ ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﺮ ﺷﻴﻴ، ﺗﻐيﺪ ﺷﻮﻧﺪ. ﮔﺎم ﺑﻌﺪﻴﺗﻮﻟ ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺗﻌ يواﻛﻨﺶ ﻫﺎ يﺑﺮا
ﺶ ﻳدﻫﺪ. آزﻣﺎ ﻲﺮ ﻣﻴﻴﺎ دو ﺑﺎز ازت دار را ﺗﻐﻳﻚ ﻳﺷﻮد ﻛﻪ  ﻲاﻓﺰوده ﻣ ﻲﺧﺎﺻ ﻳﻲﺎﻴﻤﻴ، ﻣﺎده ﺷ ﺷﺪه و ﺑﻪ ﻫﺮ ﻗﺴﻤﺖ
اﻧﺠﺎم ﺷﻮد. ﺳﭙﺲ  ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﺮ ﺷﻴﻴﻚ ﺗﻐﻳﻓﻘﻂ  AND ﻦ در ﻫﺮ ﻣﻮﻟﻜﻮلﻴﺎﻧﮕﻴﺷﻮد ﻛﻪ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻣ ﻲﺪه ﻣﻳﺑﺮﮔﺰ يﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ ا
 يﺮه ﻓﺴﻔﻮ دﻴﻦ، زﻧﺠﻳﺪﻳﭙﺮﻴﭘ ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﻛﻪ ﺑﻪ آن ﻣﺘﺼﻞ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﺟﺪا ﺷﺪه و ﺑﺎ اﻓﺰودن ﻣﺎده ﺷ يﺎﻓﺘﻪ از ﻗﻨﺪﻳﺮ ﻴﻴﺗﻐ يﺑﺎزﻫﺎ
 يﺪ ﻗﻄﻌﺎت ﻧﺸﺎن دار ﺷﺪه اﻴﻨﺪ ﻫﺎ ﺗﻮﻟﻳﻦ ﻓﺮاﻳﺷﻮد. ا ﻲﺎﻓﺘﻪ اﺳﺖ، ﺷﻜﺎﻓﺘﻪ ﻣﻳﺮ ﻴﻴﻛﻪ ﺑﺎز ازت دار ﺗﻐ ﻲاﺳﺘﺮاز در ﻣﺤﻠ
ﮕﺮان ﻳﺪ ﺑﺎ دﻴﻚ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻳﻚ از آﻧﻬﺎ ﻓﻘﻂ در ﻳوﺟﻮد دارد و ﻫﺮ  ﻲﻣﺘﻔﺎوﺗ يآﻧﻬﺎ ﺑﺎزﻫﺎ يﺧﻮاﻫﻨﺪ ﻛﺮد ﻛﻪ اﻧﺘﻬﺎ
  (.8731، يﻦ ﻻرﻴﻨﺪ )اﻣﻳﮔﻮ ﻲﻫﻤﺠﻮار  ﻣ يﻦ ﻗﻄﻌﺎت ﻫﺎ را اﺻﻄﻼﺣﺎ ﻗﻄﻌﻪ ﻫﺎﻳﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ. ا
  
    2ﺮهﻴزﻧﺠ ﻲﺎﺑﻳﺑﻪ روش ﺧﺎﺗﻤﻪ  ﻲﺎﺑﻳ ﻲﺗﻮاﻟ -1-11-2
ﻜﺴﺎن اﺳﺖ اﻣﺎ روش ﺳﺎﻧﺠﺮ )ﺳﺎﻧﮕﺮ( ﻛﻮﻟﺴﺎن ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﺎﻣﻞ ﺑﺎ ﻳ ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﻦ روش ﺑﺎ روش ﺷﻳا ﻳﻲﺞ ﻧﻬﺎﻳﻫﺮ ﭼﻨﺪ ﻧﺘﺎ
ﺰ ﻴﻚ آﻏﺎزﮔﺮ ﻧﻳاﺳﺖ و  يﺗﻚ رﺷﺘﻪ ا AND ﻚﻳ ،اﻟﮕﻮ ﻃﻲ اﻳﻦ روشﻠﺒﺮت ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ. ﻴﮔ _روش ﻣﺎﻛﺴﺎم
ﺪ ﻗﻄﻌﺎت ﻴﻪ آﻏﺎز ﻛﻨﺪ. ﺗﻮﻟﻴرا از آن ﻧﺎﺣﻤﺮاز ﺳﻨﺘﺰ ﺧﻮد ﻴﭘﻠ AND ﻢﻳﻣﺘﺼﻞ ﮔﺮدد و آﻧﺰ 3′ يﻪ ﺷﻮد ﺗﺎ ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎﻴﺪ ﺗﻬﻳﺑﺎ
ﺎﻓﺘﻪ ﻳﺮ ﻴﻴﺗﻐ يﻫﺎPTNd .ﺮدﻴﮔ ﻲﺎﻓﺘﻪ ﺑﻪ ﻫﺮ ﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ ﺻﻮرت ﻣﻳﺮ ﻴﻴﺗﻐ يﻫﺎ PTNd ﻫﻤﺠﻮار از راه وارد ﻛﺮدن
ﻦ ﻳﻻزم ﻫﺴﺘﻨﺪ. ا AND ﺮهﻴﺷﺪن زﻧﺠ ﻲﻃﻮﻻﻧ يﺒﻮر ﺑﻮده و ﺑﺮاﻳر ﻲاﻛﺴ يد 3′ﻞ در ﻣﺤﻞ ﻴﺪروﻛﺴﻴﺑﺪون ﮔﺮوه ﻫ
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 ﻲﻜﻳﻣﺤﻠﻮل واﻛﻨﺶ،  4ﻚ از ﻳﻫﺴﺘﻨﺪ. در ﻫﺮ  )PTNdd(  ﻓﺴﻔﺎت يﺪ ﺗﺮﻳﻧﻮﻛﻠﺌﻮز ﻲاﻛﺴ يد يﺎﻓﺘﻪ دﻳﺮ ﻴﻴﺗﻐ يﺑﺎزﻫﺎ
 يد يﺰ ﻫﺴﺘﻨﺪ. ﻏﻠﻈﺖ دﻴﻧ ﻲﻣﻌﻤﻮﻟ يﻫﺎ PTNd، 4 يﺷﻮد. ﻫﻤﻪءﻣﺤﻠﻮل ﻫﺎ دارا ﻲﺨﺘﻪ ﻣﻳر )T,C,G,A(ﻫﺎ PTNdd 4از 
واﻛﻨﺶ، ﻦ ﻫﺮ ﻳدر ﺣﺎل رﺷﺪ ﻣﺤﺪود ﺑﺎﺷﺪ. ﺑﻨﺎﺑﺮا AND ﺷﻮد ﻛﻪ ﺷﻤﺎر ورود آن، ﺑﻪ ﻲﺪه ﻣﻳﺑﺮﮔﺰ يﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ ا ﻲاﻛﺴ
ﻗﻄﻌﻪ  يﻚ ﺳﺮﻳواﻛﻨﺶ  4ﺪ ﻣﺘﻮﻗﻒ ﺷﺪه اﺳﺖ و ﻴﻚ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻳﻛﻨﺪ ﻛﻪ رﺷﺪ آن ﻫﺎ در ﻣﺤﻞ  ﻲﺪ ﻣﻴﺗﻮﻟ يﻗﻄﻌﻪ ﻫﺎ
ﺷﻮد.  ﻲﻂ واﻛﻨﺶ ﻧﺸﺎن دار ﻣﻴﻮ در ﻣﺤﻴﻮاﻛﺘﻳراد PTNd يﺮﻴﺑﺎ ﺑﻜﺎرﮔ AND ﺮهﻴﻛﻨﻨﺪ. زﻧﺠ ﻲﺪ ﻣﻴﻫﻤﺠﻮار را ﺗﻮﻟ يﻫﺎ
 ﺴﻪ ﺑﺎﻳﺮا در ﻣﻘﺎﻳﺷﻮد، ز ﻲاﺳﺘﻔﺎده ﻣ )α-PTNd-53S(ﻮﻴﻮاﻛﺘﻳﻧﺸﺎن دار ﺷﺪه ﺑﺎ ﮔﻮﮔﺮد راد PTNd ﻦ ﻛﺎر ﻣﻌﻤﻮﻻﻳا يﺑﺮا
ﺪ ﻗﻄﻌﻪ ﻫﺎ ﻴﻛﻨﺪ. ﺗﻮﻟ ﻲﻚ ژل ﻓﺮاﻫﻢ ﻣﻳ يرو ﻲرا از ﺗﻮاﻟ يﺸﺘﺮﻴاﻣﻜﺎن ﺧﻮاﻧﺪن ﺷﻤﺎر ﺑ 23P ﻧﺸﺎن دار ﺷﺪه ﺑﺎ PTNd
اﺳﺖ و اﻏﻠﺐ در آن ﺑﻪ ﻛﻠﻮن ﻛﺮدن  ﻳﻲﺎﻴﻤﻴﺪه ﺗﺮ از روش ﺷﻴﭽﻴ، ﻣﻌﻤﻮﻻ ﭘﻲاﻛﺴ يد يﺑﺎ روش د ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺗﻌ يﺑﺮا
ﻛﻨﻨﺪ ﻛﻪ ﻫﻨﮕﺎم آﻟﻮده ﻛﺮدن  ﻲﻛﻠﻮن ﻣ M31را در ﻓﺎژ  ANDﻚ روش، ﻳﺎز اﺳﺖ. در ﻴﻧ ﻲﻧﺎﻗﻞ ﻣﺘﻔﺎوﺗدوﺑﺎره  در 
ﻦ ﻴاﺳﺖ )اﻣ ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺗﻌ يﻪ ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮاﻴﻣﺎده اوﻟ AND ﻦﻳﻛﻨﺪ. ا ﻲﺪ ﻣﻴﺗﻮﻟ يﺗﻚ رﺷﺘﻪ ا ANDﺰﺑﺎن، ﻴﻣ يﺑﺎﻛﺘﺮ
 (.8731، يﻻر
  
  ﻞﻳﻃﻮ يﻫﺎ AND ﻦ ﺗﺮادفﻴﻴﺗﻌ -1-11-3
ﺮه ﻴﺪ از زﻧﺠﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ 004ﻠﺒﺮت، ﻓﻘﻂ در ﺣﺪود ﻴروش ﺳﺎﻧﺠﺮ و ﺑﻪ روش ﻣﺎﻛﺴﺎم ﮔﺑﻪ  AND ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺶ ﺗﻌﻳآزﻣﺎ
 AND ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺖ، ﺗﻌﻳﻦ ﻣﺤﺪودﻳرﻓﻊ ا يﻦ ﻫﺴﺘﻨﺪ. ﺑﺮاﻳﻞ ﺗﺮ از اﻳﻃﻮ ﻲﻠﻴاﻛﺜﺮ ژن ﻫﺎ ﺧ ﻲﺮد وﻟﻴﮔ ﻲاﻟﮕﻮ را در ﺑﺮ ﻣ
 ﻲاﻧﺪ، اﻧﺠﺎم ﻣﺑﺰرگ و ﻣﻨﻔﺮد ﻣﺸﺘﻖ ﺷﺪه  AND ﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮلﻳﻗﻄﻌﺎت ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻛﻪ ﻫﻤﻪ از  يﺎدﻳﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺎ ﺗﻌﺪاد ز ﻲﻣ
 ﻲﺗﺨﺼﺼ يﻧﻘﺎط ﻫﻢ ﭘﻮﺷﺎن ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﻣﺤﻞ ﻫﻢ ﭘﻮﺷﺎن، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺮم اﻓﺰارﻫﺎ يﺪ داراﻳﺮد، ﻗﻄﻌﺎت ﻣﺬﻛﻮر ﺑﺎﻴﮔ
  (.5831و ﻫﻤﻜﺎران،  يﮔﺮدد )ﮔﻠﻪ دار ﻲﻦ ﻣﻴﻴﺗﻌ
  
  يﻤﺮﻳﭘﺮا ﻲﻗﺪم زﻧ -1-11-4
ﻞ ﻳاﻛﺮ ﻲژل ﭘﻠ يﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺮ رو ﻲﺪ دارد، ﻃﺒﻌﺎً ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﻄﻠﻮب ﻧﻤﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ 005ﺶ از ﻴﻛﻪ ﺑ يﺗﻚ رﺷﺘﻪ ا     AND
ﻫﺎ در  ﻲﺮات ﻃﻮل ﺗﻮاﻟﻴﻴﻛﻨﺪ و ﺗﻌ ﻲﺠﺎد ﻣﻳا ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺗﻌ يﺑﺮا ﻳﻲﺖ ﻫﺎﻳﻦ ﻣﺸﻜﻼت ﻣﺤﺪودﻳﻚ ﺷﻮد. اﻴﺪ ﺗﻔﻜﻴآﻣ
 يﺪﻴﮕﻮ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﻚ آﻏﺎزﮔﺮ اﻟﻳﺪاً ﺑﻪ وﺟﻮد آﻣﺪه اﺳﺖ، ﺷﺎﻣﻞ ﺳﻨﺘﺰ ﻳﻛﻪ ﺟﺪ ﻲﺑﺎﺷﺪ. روﺷ ﻲﻦ روش ﻣﺤﺪود ﻣﻳا
و ﺑﺎ آن  ﻳﻲرﺷﺘﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎ يﻧﺎﻣﺸﺨﺺ در اﻧﺘﻬﺎ ﻲﻣﺸﺨﺺ را در ﺗﻮاﻟ ﮕﺎهﻳﻚ ﺟﺎﻳﺗﻮاﻧﻨﺪ  ﻲﻦ آﻏﺎزﮔﺮ ﻫﺎ ﻣﻳاﺳﺖ ﻛﻪ ا
ﻣﺸﺨﺺ  ﻲﻫﺎ ﺑﺎ ﻗﺪم زﻧ ﻲﻦ روش، ﺗﻮاﻟﻳرﺷﺘﻪ ﻫﺎ ﻗﺮار دارﻧﺪ. در ا ﻲﺎﻧﻳﭘﺎ يﻫﺎ ﻣﻌﻤﻮﻻً در اﻧﺘﻬﺎ ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻳﺟﻔﺖ ﺷﻮﻧﺪ. ا
ﻪ دﻫﺪ. اﻟﺒﺘ ﻲﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺷﺪه را ﮔﺴﺘﺮش ﻣ ﻲﺷﻮد ﻛﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺗﻮاﻟ ﻲﺪ ﺳﻨﺘﺰ ﻣﻳﻚ آﻏﺎزﮔﺮ ﺟﺪﻳﺷﻮﻧﺪ، در ﻫﺮ ﻣﺮﺣﻠﻪ  ﻲﻣ
ﻦ ﻳﻢ ﻫﺎ ﺣﺬف ﻛﺮد و ﻣﺮﺗﺒﺎً اﻳﮕﺎه اﺗﺼﺎل آﻏﺎزﮔﺮ را ﺑﻪ ﻛﻤﻚ آﻧﺰﻳﻦ دﺳﺖ ﺟﺎﻳﻴﺗﻮان ﻗﻄﻌﺎت ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ در ﭘﺎ ﻲﻣ
ﻨﻜﻪ ﻳﺪ اﻳﻴو ﺗﺎ AND ﻫﺮ دو رﺷﺘﻪ ﻣﻜﻤﻞ ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﺪ. ﺑﺎ ﺗﻌﻳﻨﺪ ﺣﺬف ﺑﻪ وﺟﻮد آﻳﻚ ﺳﻠﺴﻠﻪ ﻓﺮآﻳﻛﺎر را اداﻣﻪ داد ﺗﺎ 
ﺪ ﺷﺪه ﻴﺗﻮﻟ ﻲﻣﺼﻨﻮﻋ يﻫﺎ ﻲو ﺣﺬف ﺗﻮاﻟ يآﺷﻜﺎر ﺳﺎزﻦ ﺷﺪه ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﺎﻣﻞ ﻣﻜﻤﻞ ﻫﺴﺘﻨﺪ اﻣﻜﺎن ﻴﻴﺗﻌ ﻲﻫﺮ دو ﺗﻮاﻟ
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ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺎ  ﻲﻣ AND ﻲﺷﺪ، ﺗﻮاﻟ ﻲﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﺑﺮرﺳﻳا ﻲﺎ در ﻃﻮل اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز، ﺑﻪ وﺟﻮد ﺧﻮاﻫﺪ آﻣﺪ. وﻗﺘﻳدر واﻛﻨﺶ 
  (.5831و ﻫﻤﻜﺎران،  يﺳﺎﺧﺘﻪ ﺷﻮد )ﮔﻠﻪ دار ﻳﻲدرﺟﻪ دﻗﺖ ﺑﺎﻻ
  
  AND  ﻲﻦ ﺗﻮاﻟﻴﻴﻚ ﺗﻌﻴﺰ اﺗﻮﻣﺎﺗﻴآﻧﺎﻟ -1-11-5
ﺎ ﭼﺎﻫﻚ ﻳﺎر ﻴﻚ ﺷﻳدر  PTNdﻚ واﻛﻨﺶ ﺑﺎ ﻫﺮ ﭼﻬﺎر ﻳ، ﻲﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭼﻬﺎر ﻣﺎده ﻓﻠﻮرﺳﻨﺘ ﻲﻨﻴﻣﺎﺷ ﻲﺎﺑﻳ ﻲدر ﺗﻮاﻟ
ﺪن اﺷﻌﻪ، ﻴﻨﺪ. ﺑﺎ ﺗﺎﺑﻳآ ﻲﺪه و در ژل ﺑﻪ ﺣﺮﻛﺖ در ﻣﻳﺷﻮد. ﻣﺤﺼﻮﻻت واﻛﻨﺶ ﺑﺎ ﻫﻢ ﻣﺨﻠﻮط ﮔﺮد ﻲژل اﻧﺠﺎم ﻣ
 ﻲﺪﻫﻨﺪ. وﻗﺘﻴﮕﻨﺎل ﺧﺎص از ﺧﻮد ﻧﺸﺎن ﻣﻴﺎ ﺳﻳﻚ ﻋﻼﻣﺖ ﻳﻣﺨﺘﻠﻒ،  يﻣﻮﺟﻮد ﺑﺮ ﻗﻄﻌﺎت ﺑﺎ ﻃﻮل ﻫﺎ يﺑﺮﭼﺴﺐ ﻫﺎ
ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺎﻃﻊ  يدر ﻃﻮل ﻣﻮج ﻫﺎ ﻳﻲﺪه ﺷﻮﻧﺪ، ﭘﺮﺗﻮﻫﺎﻴﻓﻠﻮرﺳﻨﺖ ﺗﺎﺑ يﺗﻮﺳﻂ دﺳﺘﮕﺎه، اﻣﻮاج آرﮔﻮن ﺑﻪ ﺑﺮﭼﺴﺐ ﻫﺎ
ﮕﻨﺎل ﺛﺒﺖ و ﻴﺑﻪ ﺻﻮرت ﺳ ﻲو ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮم اﻓﺰار ﺧﺎﺻ ﻳﻲﻚ ﺟﺴﺘﺠﻮﮔﺮ ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻦ اﻣﻮاج ﺗﻮﺳﻂ ﻳﮔﺮدد. ا ﻲﻣ
  (.5831و ﻫﻤﻜﺎران،  يﻚ ﺑﺎﻧﺪ اﺳﺖ )ﮔﻠﻪ دارﻳﮕﻨﺎل ﻣﻌﺮف ﻴﺷﻮد. ﻫﺮ ﺳ ﻲﭘﺮدازش ﻣ
  
  اﺳﺎس ﻛﺎر اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز -1-21
ﺑﻪ ﻣﻌﻨﺎي اﻧﺮژي اﻟﻜﺘﺮﻳﺴﻴﺘﻪ   ortcelE اﺳﺎس ﻛﺎر اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺣﺮﻛﺖ ذرات ﺑﺎردار در ﻣﻴﺪان اﻟﻜﺘﺮﻳﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. واژه
ﺑﻪ ﻣﻌﻨﺎي اﻧﺘﻘﺎل از ﻃﺮﻳﻖ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. ﺗﺮﻛﻴﺒﺎت ﺑﺎردار ﺑﺎ وارد ﺷﺪن در ﻣﺤﻠﻮﻟﻬﺎي  sorohP از ﻓﻌﻞ ﻳﻮﻧﺎﻧﻲ   siserohP و
ﻣﺜﺒﺖ وﻣﻨﻔﻲ ﻳﻮﻧﻴﺰه ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ و در ﺻﻮرﺗﻲ ﻛﻪ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻬﺎي داراي ﺑﺎر ﺧﻠﺺ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻪ آﺑﻲ ﺑﻪ ﻳﻮﻧﻬﺎي 
ﻃﺮف ﻗﻄﺒﻴﻦ ﺣﺮﻛﺖ ﻧﻤﺎﻳﻨﺪ. ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﺎ و اﺳﻴﺪﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻴﻚ درﺷﺖ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻬﺎي زﻳﺴﺘﻲ در ﭼﻨﻴﻦ ﺳﻴﺴﺘﻤﻲ ﺑﻪ 
ﻮل ﻣﺘﻘﺎرن ﺑﺎﺷﺪ در ﻣﺤﻴﻂ اﺳﺖ. اﮔﺮ ﺗﻮزﻳﻊ ﺑﺎرﻫﺎ در ﻣﻮﻟﻜ HP ﻣﻴﺰان ﺑﺎر ﺧﺎﻟﺺ آﻧﻬﺎ ﺑﺴﺘﮕﻲ دارد ﻛﻪ ﺧﻮد ﺗﺎﺑﻌﻲ از
ﻃﻮل ﻳﻚ ﮔﺮادﻳﺎن ﻣﻴﺪان و ﺳﺮﻋﺘﻲ ﻛﻪ ﺗﺎﺑﻊ ﺑﺎر اﻟﻜﺘﺮﻳﻜﻲ، اﻧﺪازه، ﺷﻜﻞ و وزن ﻣﺎده اﺳﺖ ﺣﺮﻛﺖ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ. 
ﻣﻮﻟﻜﻮل ﻫﺎﻳﻲ ﺑﺎ ﺑﺎر و اﻧﺪازه ﻣﺨﺘﻠﻒ در ﻣﻴﺪان، ﺳﺮﻋﺖ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﭘﻴﺪا ﻛﺮده و ﺑﻪ ﻣﻨﺎﻃﻘﻲ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. 
ﻃﻮل ﻣﻴﺪان ﻣﻨﻈﻢ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ اﺣﺴﺎس ﺟﺪاﺳﺎزي اﻳﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ از ﻫﻢ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﮔﺮﻓﺘﻪ و در ﻳﻚ زﻣﺎن ﻣﻌﻴﻦ در 
  (.0831ﺑﻄﺮﻳﻖ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز اﺳﺖ)ﺷﺎه ﺣﺴﻴﻨﻲ، 
  
  1اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل اﮔﺎرز -1-21-1
اﮔﺎرز ﻳﻚ ﭘﻠﻲ ﺳﺎﻛﺎرﻳﺪ اﺳﺖ ﻛﻪ از واﺣﺪﻫﺎي ﺗﻜﺮار ﺷﻮﻧﺪه آراﺑﻴﻨﻮزدي ﺳﺎﻛﺎرﻳﺪ ﺗﺸﻜﻴﻞ ﺷﺪه اﺳﺖ. ﻫﻨﮕﺎﻣﻲ ﻛﻪ 
ﭘﻮدر اﮔﺎرز در اﺛﺮ ﺣﺮارت در ﺑﺎﻓﺮ ﺧﻮد ﺗﻮﺳﻂ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﻫﻴﺪروژﻧﻲ ﺑﺤﺎﻟﺖ ژل در ﻣﻲ آﻳﺪ در واﻗﻊ ﻣﻮﻟﻜﻮل ﻫﺎي 
اﻳﻨﺪ. ﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ اﻧﺪازه ﻣﺘﻔﺎوت  ﭘﻠﻴﻤﺮاز از ﺣﺎﻟﺖ ﺣﻠﻘﻮي ﻧﺎﻣﻨﻈﻢ ﺑﻪ ﺷﻜﻞ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻬﺎي ﻣﺎرﭘﻴﭽﻲ دوﺗﺎﻳﻲ درﻣﻲ
درﺻﺪ ﻗﺎدر ﺑﻪ ﺗﻔﻜﻴﻚ  0/7-0/8ﻣﺎﻛﺮوﻣﻮﻟﻜﻮل از ﻏﻠﻈﺖ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوت اﮔﺎرز اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻲ ﺷﻮد. ﻏﻠﻈﺖ اﺳﺘﺎﻧﺪارد 
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ﺑﻮده و از ﻓﻮاﻳﺪ آن  01 bM ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. اﻳﻦ ﺳﻴﺴﺘﻢ ﻗﺎدر ﺑﻪ ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﻄﻌﺎﺗﻲ ﺑﺎ ﻃﻮل ﺑﻴﺸﺘﺮ از 51-005 bk ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﺑﻪ ﻃﻮل
  ..)9991 ,ihsaragI & tdnarbedliH(ن ﻫﺎﺳﺖاﺳﺘﺤﻜﺎم و ﻏﻴﺮ ﺳﻤﻲ ﺑﻮدن آ
  
  1رﻧﮓ ﻫﺎي ردﻳﺎب -1-31
در ژل اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﺸﺨﺺ ﻣﻲ  AND ﺑﺎ اﻓﺰودن رﻧﮓ ﻫﺎي ردﻳﺎب ﺑﻪ ﺑﺎﻓﺮﻫﺎي ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه، ﻣﻴﺰان ﺣﺮﻛﺖ ﻗﻄﻐﻪ
ﺷﻮد. از رﻧﮓ ﻫﺎي ﻣﻌﻤﻮل ﻛﻪ ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﺣﺮﻛﺘﻲ زﻳﺎدي در ﻃﻮل ژل اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز دارن رﻧﮓ ﻫﺎي ﺑﺮﻣﻮﻓﻨﻞ ﺑﻠﻮ و 
 & tdnarbedliH( ﺳﻴﺎﻧﻮل ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﻛﻪ در ﻏﻠﻈﺖ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوت ژل ﻗﺎﺑﻠﻴﺖ ﺗﻔﻜﻴﻚ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ دارﻧﺪﮔﺰﻳﻠﻦ 
  ..)9991 ,ihsaragI
 bk 5.0  ̴   eulb lonehpmorb ,.bk5  ̴    lonayc enelyX :esoragA 1%
  pb 06  ̴   eulb lonehpmorb ,.pb 062  ̴    lonayc enelyX :dimalyrca 5%
  ﻳﺎﻳﻲﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪر AND  -1-41
ﺧﺎرج از ﻫﺴﺘﻪ و درون ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻫﺎ و ﻛﻠﺮوﭘﻼﺳﺖ ﻫﺎ  AND در ﺳﻠﻮل ﻫﺎي ﺟﺎﻧﻮران ﻳﻮﻛﺎرﻳﻮت ﻣﻘﺪار ﻛﻤﻲ از
ﻳﺎﻓﺖ ﻣﻲ ﺷﻮد. ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻳﻜﻲ از اﺟﺰاي ﺳﻠﻮل ﻫﺎي ﻳﻮﻛﺎرﻳﻮت ﻫﻮازي اﺳﺖ ﻛﻪ ﻃﻲ ﻓﺮاﻳﻨﺪ ﻓﺴﻔﺮﻳﻼﺳﻴﻮن 
در  (.4731ﻛﻨﺪ )ﭘﺎﺳﺎﻻر و ﻫﻤﻜﺎران، ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ  PTA اﻛﺴﻴﺪاﺗﻴﻮ ﺗﻮﺳﻂ اﻧﺰﻳﻢ ﻫﺎ ﻣﺘﺼﻞ ﺑﻪ ﻏﺸﺎء داﺧﻠﻲ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﺑﻪ ﺻﻮرت ﮔﺴﺘﺮده ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ  AND ي ﮔﺬﺷﺘﻪﺎدﻫﻪ ﻫ
 nehS ;0002 ,.la te nosliW(ﻣﻮﺟﻮدات، ارﺗﺒﺎط ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ان ﻫﺎ و اﻟﮕﻮ ﻫﺎي ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻪ اﺳﺖ
اﻳﻦ اﻃﻼﻋﺎت ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ از ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺑﺮ روي ﺗﺮﺗﻴﺐ ژﻧﻲ، ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ژن ﻫﺎي . )8002 ,.la te iaG ;7002 ,.la te
 ,.la te nosliW(ﻓﺮدي، ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻗﻄﻌﺎت ﺑﺮش داده ﺷﺪه ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻳﺎ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﻛﺎﻣﻞ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﻨﺸﺎ ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ
از دوزﻳﺴﺘﺎن ﺗﺎ  ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن داده اﺳﺖ ﻛﻪ ژﻧﻮم ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪي و ﺣﺘﻲ ﺗﺮﺗﻴﺐ ژن ﻫﺎي آن در ﻣﻬﺮه داران.)0002
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻣﻴﻜﺮوﺳﻜﻮپ اﻟﻜﺘﺮوﻧﻲ، ﻛﻼف ﻫﺎي ﻣﺘﺸﻜﻞ از .)8002 ,.la te llovsnejT(اﻧﺴﺎن ﻛﺎﻣﻼ ﺣﻔﻆ ﺷﺪه اﺳﺖ
اﻧﮕﺴﺘﺮوم را در ﻣﺎده زﻣﻴﻨﻪ اي ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﺸﺨﺺ ﻣﻲ ﺳﺎزد. اﻳﻦ ﺗﺎرﭼﻪ ﻫﺎ ﭘﺲ از  04ﺗﺎ  03ﺗﺎرﭼﻪ ﻫﺎﻳﻲ ﺑﻪ ﻗﻄﺮ 
 AND ﻛﻼف 6ﺗﺸﻜﻴﻞ ﻳﺎﻓﺘﻪ اﻧﺪ. ﻫﺮ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺗﺎ  AND ﻧﺎﭘﺪﻳﺪ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ از  esaND ﺗﺎﺛﻴﺮ اﻧﺰﻳﻢ
ﻣﻴﻜﺮون(  5ﭘﺲ از ﺟﺪا ﻛﺮدن و ﺳﺎﻳﻪ دادن ﺑﺎ ﻓﻠﺰ ﺑﻪ ﺷﻜﻞ زﻧﺠﻴﺮه ﻫﺎي ﻛﻮﺗﺎه ) AND tm داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ. ﻣﻮﻟﻜﻮل ﻫﺎي
ﻛﻪ ﺑﺎ ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﻴﺴﺘﻮن ﻫﻤﺮاه ﻧﺒﻮده و اﺻﻄﻼح ﺑﺮﻫﻨﻪ ﺑﻪ آن اﻃﻼق ﻣﻲ  AND tm ﺣﻠﻘﻮي دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ﺳﺎﺧﺖ
ﭘﻠﻲ ﻣﺮاز ﻫﺎﻳﻲ ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﺎ ﭘﻠﻲ ﻣﺮازﻫﺎي ﻫﺴﺘﻪ ﺻﻮرت ﻣﻲ ﮔﻴﺮد.  AND ﻫﺴﺘﻪ اي و ﺑﺎAND ﺴﺘﻘﻞ از ﺳﺎﺧﺖﮔﺮدد ﻣ
ﭘﻠﻴﻤﺮاز AND اﻧﺰﻳﻢAND tm ﻫﺎي ﺣﻠﻘﻮي ﺗﻔﺎوت ﻓﺎﺣﺶ دارد. درAND از ﭼﻨﺪ ﻧﻈﺮ ﺑﺎ ﺳﺎﻳﺮ AND tm ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي
 L ﻨﺪﺳﺎزي ﻣﻲ ﺷﻮد )رﺷﺘﻪﻫﻤﺎﻧ AND ﮔﺎﻣﺎ ﻛﺎر ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي را ﺑﻪ ﻋﻬﺪه دارد. ﺑﺮاي ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي اﺑﺘﺪا ﻳﻚ رﺷﺘﻪ
ﻣﺘﺼﻞ و ان را ﺑﺎز ﻣﻲ ﻛﻨﺪ و ﺑﻌﺪ  pooL-D ﺳﺎﺧﺘﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد( ﺳﭙﺲ اﻧﺰﻳﻢ ﺑﻪ ﻣﺤﻞ H ﺑﻌﻨﻮان اﻟﮕﻮ ﻗﺮار ﻣﻴﮕﻴﺮد و رﺷﺘﻪ
ﻛﭙﻲ  01(.ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻫﺎ ﻫﺮ ﻳﻚ ﺣﺎوي ﺣﺪود 4731را ﻣﻲ ﺳﺎزد)ﺷﺎﻫﺴﻮن ﺑﻬﺒﻮدي،  H رﺷﺘﻪ L از روي رﺷﺘﻪ
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ﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ در ﻣﻬﺮه داران، ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺑﺎ دو زﻧﺠﻴﺮه ﺣﻠﻘﻮي ﺑﺴﺘﻪ و ﻣﻴﺘﻮ AND ﻳﻜﺴﺎن از ژﻧﻮم ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ
دو ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه از ﻳﻚ  AND tm ﺗﻮاﻟﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي.)2991 ,notyalC( ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ 51-71 pb ﻃﻮﻟﻲ در ﺣﺪود
ﮔﻮﻧﻪ اﺣﺘﻤﺎل دارد ﻣﺘﻔﺎوت ﺑﺎﺷﺪ. ﺗﻔﺎوت ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ در ﻧﻮع ﻳﺎ ﺗﻌﺪاد ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ در ﻳﻚ ﻣﻜﺎن از ژﻧﻮم ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ 
ﻣﻲ ﻧﺎﻣﻨﺪ و ﻣﻤﻜﻦ اﺳﺖ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻳﻚ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ ﻣﻌﺎدل ﺳﺎﺧﺘﺎري 1  ﻧﻮع اول را ﺟﻬﺶ ﻧﻘﻄﻪ اي
و در  )5891 ,notyalC & htriwsuaH(ﻣﻲ ﻧﺎﻣﻨﺪ 2و ﻧﻮع دوم را ﺟﻬﺶ ﻫﺎي ﻃﻮﻟﻲ )2891 ,.la te nworB(آن رخ دﻫﺪ
ﺳﻠﻮل ﻫﺎي زاﻳﺎ اﻳﺠﺎد ﺷﻮد اﺣﺘﻤﺎل اﻳﻨﻜﻪ  ﺗﻮاﻟﻲ ﻏﻴﺮ ﻛﺪﺑﻨﺪي ﺷﺪه ﻣﺮﺳﻮم ﺗﺮ اﺳﺖ. اﮔﺮ ﺟﻬﺶ در ژﻧﻮم ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري
 AND tm در ﺗﻘﺴﻴﻤﺎت ﺑﻌﺪي اﻳﻦ ﺳﻠﻮل ﻫﺎ ﻫﻤﻪ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﻫﺎي ﻓﺮد ﺟﺪﻳﺪ ﻛﻪ از آن ﺳﻠﻮل ﻣﻨﺸﺎ ﻣﻲ ﮔﻴﺮﻧﺪ ﺷﺎﻣﻞ
  .)0991 ,nednevO( ﺑﺎﻻ ﻣﻲ رود ﺑﺴﻴﺎر ﺟﻬﺶ ﻳﺎﻓﺘﻪ ﺑﺎﺷﻨﺪ
 sANRm ژن 31و  sANRr ژن 2، sANRt   ژن 22ژن را ﺣﻤﻞ ﻣﻲ ﻛﻨﺪ و ﺣﺎوي  73در ﻣﻬﺮه دارن ﺣﺪود  AND tm 
 PTA و اﻧﺘﻘﺎل اﻟﻜﺘﺮون و ﻧﻴﺰ در ﺗﻮﻟﻴﺪ 3ﻛﻪ ﻛﺪﻛﻨﻨﺪه ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ و در زﻧﺠﻴﺮه اﻛﺴﻴﺪاﺗﻴﻮ ﻓﺴﻔﺮﻳﻼﺳﻴﻮن
 ﻛﻪ ﺑﻌﻨﻮان ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺷﺮوع ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. دو زﻧﺠﻴﺮه pooL-D ﻧﻘﺶ دارﻧﺪ و ﻳﻚ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻏﻴﺮ ﻛﺪ ﺑﻨﺪي ﺷﺪه ﻳﺎ
اﺧﺘﻼف  G+C زﻧﺠﻴﺮه ﺳﺒﻚ( ﻧﺎﻣﻴﺪه ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ﻛﻪ در ﻣﺤﺘﻮي)L ﺷﺘﻪزﻧﺠﻴﺮه ﺳﻨﮕﻴﻦ( و ر) H زﻧﺠﻴﺮه، AND tm
  )9991 ,.la te enoccaS(  دﻫﻲ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ ﻛﺪ L ﺗﻮﺳﻂ رﺷﺘﻪ 6DN ژن  ANRt و ﺗﻨﻬﺎ ژن H دارﻧﺪ. اﻏﻠﺐ ژن ﻫﺎ در رﺷﺘﻪ
ﺪه ﻫﺎﭘﻠﻮﺋﻴﺪ ﺑﻮده و اﻧﺘﻘﺎل ژن ﻫﺎ در اﻛﺜﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﺎدري ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﭘﺲ ﺗﻐﻴﻴﺮﭘﺬﻳﺮي ﺗﻮﺳﻂ ﭘﺪﻳ  AND tm 
در ﺑﻌﻀﻲ از ﻣﻮﺟﻮدات ﻧﻈﻴﺮ ﻣﻮش و دروزوﻓﻴﻼ  AND tm ﺟﻬﺶ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ. اﻟﺒﺘﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ
 te soruoZ(و در ﻣﺎﺳﻞ ﻫﺎي درﻳﺎﻳﻲ و در ﺑﺎزداﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻨﺸﺎء ﭘﺪري و ﻣﺎدري دارد) 1991 ,.la te retsellyG( ﻣﻨﺸﺎء ﭘﺪري
  .)2991 ,.la
ﻓﺮاﻳﻨﺪ ﻛﺮاﺳﻴﻨﮓ اور و ﭘﺪﻳﺪه ﻧﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ در آﻧﻬﺎ رخ ﻧﻤﻲ ﺑﺼﻮرت ﮔﺮوﻫﻲ ﺑﻮده و  AND tm اﻧﺘﻘﺎل ژن ﻫﺎ در
درﺻﺪ ﺑﻪ ازا ﻳﻬﺮ ﻣﻴﻠﻴﻮن ﺳﺎل ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ  2ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ  AND tm  ﺗﺮاﻛﻢ ﺳﺎﺧﺘﺎري ﻣﻮﻟﻜﻮل .)1991 ,.la te hceoH(دﻫﺪ
-8 AND tm ﺑﺮاﺑﺮ در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﺎ ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع در ژﻧﻮﻣﻢ ﻫﺴﺘﻪ اي ﺳﺮﻳﻌﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ، ﺑﻪ ﻃﻮري ﻛﻪ در 01ﺗﺎ  5اﻳﻦ ﻣﻴﺰان 
ﺟﺎﻳﮕﺎه ﺳﺎﻻﻧﻪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﺣﺘﻤﺎﻻ ﺑﻌﻠﺖ ﻓﻘﺪان ﻫﻴﺴﺘﻮن ﻫﺎ و ﻋﺪم   01-9ﺟﺎﻳﮕﺎه و در ژﻧﻬﺎي ﻫﺴﺘﻪ ﺣﺪود  01
ﺟﻬﺶ ﻫﺎي  AND tm اﻛﺜﺮ ﺗﻔﺎوت ﻫﺎ در ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي .)7991 ,.la te esseraG(ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ AND وﺟﻮد ﻣﻜﺎﻧﻴﺴﻢ ﺑﺎزﺳﺎزي
   .)2891 ,.la te nworB( ﻧﻘﻄﻪ اي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ
وﺟﻮد دارد ﻛﻪ ﻣﻮﺟﺐ ﺟﻬﺶ  AND tm ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺗﻌﺪاد زﻳﺎدي از ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﻧﺎدر در ﺑﺮ اﺳﺎس ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت اﻧﺠﺎم
ﻫﺴﺘﻪ اي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ اﺣﺘﻤﺎﻻ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻓﻘﺪان AND ﺳﺮﻳﻌﺘﺮ از AND tm ﻫﺎي زﻳﺎن ﺑﺨﺶ ﻣﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ﻣﻴﺰان ﺗﻜﺎﻣﻞ در
  .)3991 ,yrF(ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ AND tm آﻧﺰﻳﻢ ﻫﺎي ﺗﺮﻣﻴﻤﻲ ﺟﻬﺖ ﺑﺎزﺳﺎزي اﺷﺘﺒﺎﻫﺎت در ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزي
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 tm ﻛﺪﺑﻨﺪي ﺷﺪه در ژﻧﻮم ANRt ژن 22ﺣﺎوي ﻛﺪﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺘﻔﺎوﺗﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ ﺑﻄﻮرﻳﻜﻪ  AND tm ﻣﻮﻟﻜﻮل
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﻛﺎﻓﻲ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﻋﻼوه ﺑﺮ ﻣﺤﺎﻓﻈﺖ ﻣﺤﺘﻮﻳﺎت ژن  sANRm  ﺟﻬﺖ رﻣﺰﮔﺸﺎﻳﻲ ﻛﺎﻣﻞ ژن ﻫﺎي AND
وﺻﻒ  ﻧﻈﻢ و ﺗﺮﺗﻴﺐ ژن ﻫﺎ در ارﮔﺎﻧﻴﺴﻢ ﻫﺎ ﺑﻄﻮر ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺣﻔﻆ ﺷﺪه اﺳﺖ ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺎ AND tm ﻫﺎي
ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﺣﺴﺎس در ﺳﻄﺢ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ و  AND tm ﻣﻲ ﺗﻮان ﮔﻔﺖ ﻛﻪ AND tm ﺧﺼﻮﺻﻴﺎت ﻣﻮﻟﻜﻮل
ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻜﺎﻣﻞ رواﺑﻂ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ و ﺗﺨﻤﻴﻦ ﻓﻮاﺻﻞ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺣﻞ رواﺑﻂ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ 
  ..)4002 ,esivA(ﻫﺎ ﻣﻔﻴﺪ و ﺿﺮوري ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ
  
  AND tm ﻣﺰﻳﺖ اﺳﺘﻔﺎده از -1-51
ﻗﺮار دارﻧﺪ و ﻋﻮاﻣﻞ  ﻲداﺋﻤ يﻫﺎ ﺮات و ﺟﻬﺶﻴﻴدر ﻣﻌﺮض ﺗﻐ ﻲﺎ ﺧﺎرج از ﻛﺮوﻣﺰوﻣﻳ ﻲاﻋﻢ از ﻛﺮوﻣﺰﻣ ﻲﻜﻴﻣﻮاد ژﻧﺘ
ﺐ ﻴدر ﺗﺮﺗ ﻳﻲﺳﺒﺐ ﺟﺎﺑﺠﺎ يﺴﻢ در ﻫﻨﮕﺎم ﻫﻤﺎﻧﻨﺪﺳﺎزﻴﺮون از ارﮔﺎﻧﻴﺎ ﺑﻳاز درون ﺳﻠﻮل  ﻳﻲﺎﻴﻤﻴو ﺷ ﻲﻜﻳﺰﻴﻓ
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت  يﺑﺮا يا ﻣﻴﺒﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ ﻃﻮر ﮔﺴﺘﺮده ﻲﻜﻴﻚ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ژﻧﺘﻳ يﺘﻮﻛﻨﺪرﻴﺷﻮﻧﺪ. ژﻧﻮم ﻣ ﻲﻣ AND يﺪﻫﺎﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ
دارد و  يﻣﻨﺸﺄ ﻣﺎدر يﺘﻮﻛﻨﺪرﻴﻨﻜﻪ ﻣﻳﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ا.)0991 ,nednevO ;6991 ,.la te senyH( ﻛﺎرﺑﺮد دارد ﻲﻜﻴژﻧﺘ
 يﺘﻮﻛﻨﺪرﻴﺸﺘﺮ در ژﻧﻮم ﻣﻴﺑ ﻲﻜﻴﺎت ﺑﺎﻋﺚ ﺑﺮوز اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻦ ﺧﺼﻮﺻﻳﺮد، ﻟﺬا اﻴﮔ ﻲدر آن اﻧﺠﺎم ﻧﻤ ﻲﺒﻴﻧﻮﺗﺮﻛ
ﺳﺎل  0001ﺎ ﻳ 001، 01 يﻛﻪ ﺑﺮا ﻳﻲﻫﺎ ﺺ ﮔﺮوهﻴﺗﺸﺨ يﺑﺮا ﻲﻨﺮو ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﺧﻮﺑﻳه اﺳﺖ و از اﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ژﻧﻮم ﻫﺴﺘﻪ ﺷﺪ
  . )8991 ,notgniliB( ﺑﺎﺷﺪ ﻲاﻧﺪ ﻣ از ﻫﻢ ﺟﺪا ﺑﻮده
ﺮ ﻳﻞ زﻳﺗﻮاﻧﺪ ﺑﻪ دﻻ ﻲﺑﺎﺷﺪ ﻛﻪ ﻣ ﻲﺖ ﻫﺎ ﻣﻴﺟﻤﻌ ﻲﻜﻴﺗﻨﻮع ژﻧﺘ ﻲﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت و ﺑﺮرﺳ يﻚ ا ﺑﺰار ﻗﻮﻳ ANDtm 
  :ﺑﺎﺷﺪ
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت  يﺧﻮب و ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﺮا يﺪاﻳﻚ ﻛﺎﻧﺪﻳﻫﺴﺘﻪ از آن  AND ﺴﻪ ﺑﺎﻳدر ﻣﻘﺎ ANDtm ﺗﻜﺎﻣﻞ ي(ﺳﺮﻋﺖ ﺑﺎﻻ1
 ﺑﺨﺸﺪ ﻲﺑﻬﺒﻮد ﻣ ﻲﺘﻴﻚ و دﻗﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت را در ﺳﻄﺢ ﺟﻤﻌﻴو ﻗﺪرت ﺗﻔﻜ ﻲﮋﮔﻳﻦ وﻳﺳﺎزد در واﻗﻊ ا ﻲﻣ ﻲﺗﻜﺎﻣﻠ
  .)4991 ,.la te ztiroM ;3891, nworB(
  )3991 werG dna yam 7891,kcohnejriv dna esivA; 4791 ,.la te nosonihctuH(رﺳﺪ ﻲاز ﻣﺎدر ﺑﻪ ﻓﺮزﻧﺪ ﻣANDtm(2
  . ﺑﺮﻧﺪ ﻲﻣﺎدرﺷﺎن را ﺑﻪ ارث ﻣ ANDtm ﺪﻴﭗ ﻫﺎﭘﻠﻮﺋﻴﺖ، ژﻧﻮﺗﻴﻦ ﻣﻔﻬﻮم ﻛﻪ ﺗﻤﺎم ﻓﺮزﻧﺪان، ﺑﺪون ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺟﻨﺴﻳﺑﻪ ا
ﺘﻮﻛﻨﺪري ﻴﺸﺘﺮ در ژﻧﻮم ﻣﻴﺑ ﻲﻜﻴﺖ ﺑﺎﻋﺚ ﺑﺮوز اﺧﺘﻼﻓﺎت ژﻧﺘﻴﻦ ﺧﺎﺻﻳﺮد. اﻴﮔ ﻲﺻﻮرت ﻧﻤ ﻲﺒﻴﻧﻮﺗﺮﻛ ANDtm (در3
  .)3891, nworB(ﮔﺮدد ﻲﻫﺴﺘﻪ ﻣﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ژﻧﻮم 
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  ﭘﻴﺸﻴﻨﻪ ﺗﺤﻘﻴﻖ-2
ﺑﺮ روي ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه در اﺑﻬﺎي  4991در ﺳﺎل  adamaYو  arumikoT ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺗﻮﺳﻂ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎتﻃﻲ   
 ﭼﻴﻦ ﺷﺮﻗﻲ و درﻳﺎي زردﮔﻮﻧﻪ ﻣﺬﻛﻮر را در زﻣﺮه ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي در ﻣﻌﺮض ﺧﻄﺮ و اﺳﻴﺐ ﭘﺬﻳﺮ ﺗﺨﻤﻴﻦ زدﻧﺪ.
  ﻛﻨﮓ اراﺋﻪ ﻧﻤﻮد. يآﺑﻬﺎ در ebbin .A ذﺧﺎﻳﺮ ﻛﺎﻫﺶ و روﻳﻪ ﺑﻲ ﺻﻴﺪ از ﮔﺰارﺷﺎﺗﻲ 7891در ﺳﺎل   iksawaK
 و ﺑﻠﻮغ ﻃﻮل ، وزن -ﻃﻮل رواﺑﻂ رﺷﺪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه راﺷﺎﻣﻞ يﻫﺎ ﺟﻨﺒﻪ از ﺑﺮﺧﻲ 0891در ﺳﺎل  ytruM
  داد. ﻗﺮار ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻮرد را يرﻳﺰ ﺗﺨﻢ ﻓﺼﻞ
 ﻣﻮرد ﺟﻨﻮﺑﻲ يآﻓﺮﻳﻘﺎ يآﺑﻬﺎ در را زﻳﺴﺘﻲ يﻫﺎ ﺟﻨﺒﻪ از ﻣﺎﻫﻴﺎن را ﺷﻮرﻳﺪه از ﮔﻮﻧﻪ 4 0002در ﺳﺎل  yssenneF
 ﻧﻴﺰ ﺑﻪ رﺷﺪ ﮔﻮﻧﻪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه ﻧﻤﻮد. يا اﺷﺎره و داد ﻗﺮار ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ
 oiprac sunirpyCﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ANDtmاﺳﺘﻔﺎده از  ﺑﺎ 7831ﻻﻟﻮﺋﻲ وﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل 
 6/5-DNو   4/3-DN ﻫﺎي ﺗﺤﻠﻴﻞ داده ﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از ارزﻳﺎﺑﻲ ژن ﺗﺠﺰﻳﻪ در ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ.
ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ، ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻴﻼن ﺑﺎ ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن 
(. ﺑﺎﺗﻮﺟﻪ  P≤ 50.0ورودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ ﺑﺎ ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود از ﻟﺤﺎظ ﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ داراي اﺧﺘﻼف ﻣﻌﻨﻲ داري ﺑﻮده اﺳﺖ)
ﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه و وﺟﻮد ﺗﻔﺎوت ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻌﻨﻲ دار ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ، ﻣﻴﺘﻮان ﻋﻨﻮان ﻧﻤﻮد ﻛﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻳﻜﺴﺎﻧﻲ از ﺑﻪ ﻧ
  ﻛﭙﻮرﻣﻌﻤﻮﻟﻲ در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ وﺟﻮد ﻧﺪاﺷﺘﻪ وﺑﻄﻮرﻛﻠﻲ ﺳﻪ ﮔﺮوه ژﻧﺘﻴﻜﻲ از اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺷﻨﺎﺳﺎﺋﻲ ﺷﺪﻧﺪ .
در  silitaivulf acreP ﺟﻲ ﻃﺮﺧﺎنﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺳﻮف ﺣﺎ 9831ﻗﺮﻳﺐ ﺧﺎﻧﻲ در ﺳﺎل 
ﺟﻨﻮب ﻏﺮﺑﻲ  ي در ﺳﺪ ارس و ﺣﻮﺿﻪ acrepoicul rednaSﺗﺎﻻﺑﻬﺎي اﻧﺰﻟﻲ و اﻣﻴﺮﻛﻼﻳﻪ ﻻﻫﻴﺠﺎن و ﺳﻮف ﺳﻔﻴﺪ  
درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﭘﺮداﺧﺖ وﺑﻪ اﻳﻦ ﻧﺘﻴﺠﻪ دﺳﺖ ﻳﺎﻓﺖ ﻛﻪ ﻣﻨﺸﺎ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﺳﻮف ﺳﻔﻴﺪ ﺳﺪ 
ارس وﺗﺎﻻب اﻧﺰﻟﻲ ﻣﺸﺘﺮك اﺳﺖ وﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺳﻮف ﺳﻔﻴﺪوﺳﻮف ﺣﺎﺟﻲ ﻃﺮﺧﺎن داراي ﻳﻚ ﺟﺪ ﻣﺸﺘﺮك در 
  زﻣﺎﻧﻬﺎي ﺑﺴﻴﺎر دور  ﺑﻮده اﻧﺪ.
در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و  mulytcadartet amenorehtuelEﻣﺎﻫﻲ راﺷﻮ ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 0931ﺧﺎﻟﺪي در ﺳﺎل 
 ANRr S82درﻳﺎي ﻋﻤﺎن )ﺧﻮزﺳﺘﺎن،ﺑﻮﺷﻬﺮ،ﺑﻨﺪرﻋﺒﺎس و ﺳﻴﺴﺘﺎن و ﺑﻠﻮﭼﺴﺘﺎن( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ژن 
ﭘﺮداﺧﺖ و ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﻳﺪ ﻣﻘﺎدﻳﺮ ﺣﺎﺻﻞ از ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در دو ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﻣﻌﻨﻲ 
ﺑﺎ  ﻲﻠﻴﻋﻤﺎن ﺧ يﺎﻳﺞ ﻓﺎرس و درﻴﮔﻮﻧﻪ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ درﺧﻠ ﻲﻜﻴﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘ دﻫﺪ ﻲﻦ اﻣﺮ ﻧﺸﺎن ﻣﻳ(. اP>0/50ﺪ)دار ﻧﺒﻮدﻧ
  ﺴﺖ. ﻴﮕﺮ ﻣﺘﻔﺎوت ﻧﻳﻜﺪﻳ
در ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن  atarua aziL  ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 0931در ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﻗﺪﺳﻲ و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل 
ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻣﻴﺎن ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﺸﺪ و ﻣﻴﺰان ﻧﺴﺒﺘﺎ ﺑﺎﻻﻳﻲ از ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ  يﺑﺎرز ﻔﺎوتﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪ.ﺗ
  ﻣﺸﺨﺺ ﮔﺮدﻳﺪ.
ﮔﻮﻧﻪ از ﻛﻔﺎل ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻳﺮان را ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده  6در ﺑﺮرﺳﻲ ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ ﺑﺮ روي   0931ﻧﻌﻤﺖ زاده و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل 
ﺑﻪ روش آﻧﺎﻟﻴﺰ sidirivbus aziLﺑﺎ ﮔﻮﻧﻪ  atarua aziLﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮاردادﻧﺪ ﻛﻪ ﮔﻮﻧﻪ  gnicneuqes-RCPاز ﺑﺎ روش 
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در ﻳﻚ   sneilas aziLاﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﺑﺎ   gninioj robhgieNدر ﻳﻚ ﺷﺎﺧﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻨﺪ اﻣﺎ ﺑﻪ روش  ynomirap mumixam
 ﺷﺎﺧﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻨﺪ.              
ارﺗﺒﺎط ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻣﺎﻫﻲ آزاد اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام   gnicneuqes-RCPﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش 1991و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  kcoldlehS
ﻣﻮرد  ANDtmدر  pool-Dﻧﺎﺣﻴﻪ    RCPﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ ﻣﺴﺘﻘﻴﻢ از روي ﻣﺤﺼﻮﻻت ﻴرا ﺑﺮ اﺳﺎس ﺗﻌ  nomlaS cificaP
 ( را ﺗﺎﻳﻴﺪ eadinomlaSﺑﺮرﺳﻲ ﻗﺮار داد و ﺗﺠﺰﻳﻪ و ﺗﺤﻠﻴﻞ ﻫﺎي ﻗﺒﻠﻲ، در ﻣﻮرد رواﺑﻂ ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺧﺎﻧﻮاده آزاد ﻣﺎﻫﻴﺎن )
  ﻛﺮد.
ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ذﺧﺎﻳﺮ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺧﺎوﻳﺎري ﺟﻨﻮب درﻳﺎي ﺧﺰر ﭘﺮداﺧﺖ و ﻧﺘﻴﺠﻪ  6991در ﺳﺎل   imezakruoP
ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻨﺎﺳﺐ اﺳﺖ اﻣﺎ ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﻛﺎراﻳﻲ  ANDtmﻣﻮﻟﻜﻮل  pooL-Dﮔﻴﺮي ﻛﺮد ﻛﻪ ﺑﺨﺶ 
  ﻧﺪارد.
ﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻮاﻟﻲ ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺧﺎوﻳﺎري ﺟﻨﻮب درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ ا 7991در ﺳﺎل   inavzeR
ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻨﺎﺳﺐ اﺳﺖ  ANDtmﻣﻮﻟﻜﻮل  pooL-Dﭘﺮداﺧﺖ و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي ﻛﺮد ﻛﻬﺒﺨﺶ  ANDtmﻳﺎﺑﻲ 
  اﻣﺎ ﺑﺮاي ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﻛﺎراﻳﻲ ﻧﺪارد.
در اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ، ﻫﻨﺪ   susebo sunnuhTﺑﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ  8991و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  remerB odaravlA
ﺑﻪ ﻛﺎر   pool-Dآﻧﺰﻳﻤﻲ ﻛﻪ در ﻧﺎﺣﻴﻪ  3اﺳﺘﻔﺎده ﻧﻤﻮد ﻛﻪ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  PLFR-RCPو   gnicneuqeSز روش و آرام ا
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ را ﺷﻨﺎﺳﺎﻳﻲ ﻛﺮدﻧﺪ. در آﻧﺎﻟﻴﺰ ﻓﺮاواﻧﻲ ﭘﺮاﻛﻨﺶ، ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ از ﻧﻈﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ  31ﺑﺮدﻧﺪ، 
ﻧﻤﻮﻧﻪ اﻗﻴﺎﻧﻮس آرام و ﻫﻨﺪ ﻣﺠﺰا ﺑﻮد و اﺧﺘﻼف ﻛﻢ ﺑﻴﻦ ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ و آرام را ﻧﺎﺷﻲ از ﺟﺮﻳﺎن  ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ 
  ﺗﺌﻮري ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺟﻬﺎﻧﻲ از ﻣﺎﻫﻲ ﺗﻦ ﭼﺸﻢ درﺷﺖ ﺑﻲ اﺳﺎس اﺳﺖ. دو ﻣﻨﻄﻘﻪ داﻧﺴﺘﻨﺪ. ﻧﺘﺎﻳﺞ آﻧﻬﺎ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ 
 يﻬﺎﻴدر ﺑﺮرﺳ ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يروﺷﻬﺎ يﺮﻴﻛﻪ از ﺑﻜﺎر ﮔ ﻲﻠﻴﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﺗﺤﻠ 8991در ﺳﺎل  rakelurnaPو  sezeneM
ﻦ روﺷﻬﺎ ﻣﺆﺛﺮ ﺑﻮده و ﻳﻛﺮدن ﻛﻪ ا يﺮﻴﺠﻪ ﮔﻴﺎن ﻛﺸﻮر ﻫﻨﺪ اﻧﺠﺎم دادﻧﺪ ﻧﺘﻳﺰ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ  آﺑﺰﻳو ﺗﻤﺎ ﻲﺖ ﺷﻨﺎﺳﻴﺟﻤﻌ
 ﺑﺎﺷﻨﺪ. ﻲﻊ ﻣﻴﺳﻛﺎرﺑﺮد و يدارا
ﻛﺎﻣﻞ   ﻲﺐ وﺗﻮاﻟﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ  ﺗﺮﺗﻴاﻗ ﻲدر آزاد ﻣﺎﻫ 9991و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  tsruHدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
  ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪ.  AND tm
ﺳﻪ ﺟﻨﺲ ﺗﺎس ﻣﺎﻫﻴﺎن   ANDtmﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺘﺮوﭘﻼﺳﻤﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻛﻨﺘﺮﻟﻲ  0002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  giwduL
ﭘﺮداﺧﺖ و ﻋﻨﻮان ﻧﻤﻮد ﻛﻪ، واﺣﺪﻫﺎي  pool-D(، ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ osuH ,suhcnyhrihpacS ,resnepicA)
واﺣﺪﻫﺎي ﺗﻜﺮاري وﺟﻮد  aluhtaps nodyloPﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﻃﻮل دارﻧﺪ. در ﮔﻮﻧﻪ  83- 47ﺗﻜﺮاري ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺧﺎوﻳﺎري ﺑﻴﻦ 
ﺻﺪ در 05وﺟﻮد داﺷﺘﻪ و ﺣﺪود   SATﺎﻓﺖ ﻛﻪ، واﺣﺪﻫﺎي ﺗﻜﺮاري در ﻗﺴﻤﺖ  ﻳدﺳﺖ  ﻲﺠﻪ ﻛﻠﻴﻦ ﻧﺘﻳﻧﺪاﺷﺖ. و ﺑﻪ ا
  اﺗﻔﺎق ﻣﻲ اﻓﺘﺪ. SATﺟﻔﺖ ﺑﺎز ﺑﺎﻻدﺳﺖ و ﭘﺎﻳﻴﻦ دﺳﺖ  01وﺟﻮد دارد در  pool-Dاز ﻣﻮﺗﺎﺳﻴﻮن ﮔﻮﻧﻪ اي ﻛﻪ در 
 AND tm ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻛﻨﺘﺮﻟﻲ gnicneuqeSﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺗﺎس ﻣﺎﻫﻲ اﻗﻴﺎﻧﻮس اﻃﻠﺲ را ﺑﺮاﺳﺎس  2002در ﺳﺎل  nigriW
 ﺎ ﻣﺸﺨﺺ ﻧﻤﻮد. ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﺮد و وﺟﻮد ﺣﺪاﻗﻞ ﻫﻔﺖ ذﺧﻴﺮه ژﻧﺘﻴﻜﻲ را در ﻣﻴﺎن زﻳﺮ ﮔﻮﻧﻪ ﻫ
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در  6/5-DNو  4/3-DNژن  ﻲﺴﻢ داﺧﻞ ﻧﻮاﺣﻴﻣﺮﻓ ﻲﭘﻠ 2002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  ssorGدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
ﻦ ﻳﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. در ا ﻲﺷﺮﻗ يﺎﻴو آﺳ ﻲاروﭘﺎﺋ يﻫﺎ ﺮ ﮔﻮﻧﻪﻳﻣﺘﻌﻠﻖ ﺑﻪ ز ﻲﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟ يﻫﺎ ﺖﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺑ
ﭗ ﻴﻫﺎﭘﻠﻮﺗ 7ﺷﺪ. آﻧﺎن در ﻣﺠﻤﻮع  يآور و ﻣﺠﺎرﺳﺘﺎن ﺟﻤﻊﺘﻨﺎم، ژاﭘﻦ ﻳﻪ، وﻴروﺳ يﻧﻤﻮﻧﻪ از ﻛﺸﻮرﻫﺎ 671 ﻲﺑﺮرﺳ
 ioKو ﻛﭙﻮر  ﻲﺘﻨﺎﻣﻳ، آﻣﻮر، ﻛﭙﻮر وﻳﻲﮔﺮوه اروﭘﺎ 4ﺎن را ﺑﻪ ﻴﻦ اﺳﺎس ﻣﺎﻫﻳﻛﺮدﻧﺪ و ﺑﺮ ا ﻳﻲﻣﺘﻔﺎوت را ﺷﻨﺎﺳﺎ
 ﻧﻤﻮدﻧﺪ. يﺑﻨﺪ دﺳﺘﻪ
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ وﺣﺸﻲ و ﭘﺮورﺷﻲ  OCاز ژن pb 838،3002و ﻫﻤﻜﺎراﻧﺶ در ﺳﺎل  gnaixnaiT
را ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺳﻜﺎﻧﺲ ﻛﺮدﻧﺪ، و ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از درﺧﺖ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻚ ﺳﻪ ﮔﺮوه  sisnenihc sueaneporenneF
. ﻧﺘﺎﻳﺞ آﻧﻬﺎ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ، رواﺑﻂ sueaneporenneF ,sueanepotiL ,sueanepetnafraFﺑﺰرﮔﺘﺮ ﻣﻴﮕﻮﻫﺎ را ﺑﺪﺳﺖ آوردﻧﺪ
وﺟﻮد داﺷﺖ  ittimhcs.Lو surefites.Lو  sisneiugrem.Fو  sucidni.F،sisneluap.Fو  sucetza.Fژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﺰدﻳﻜﺘﺮي ﺑﻴﻦ
 . ﺑﻴﻜﺪﻳﮕﺮ ﻧﺰدﻳﻚ ﺗﺮ ﺑﻮدﻧﺪ.sueanepotiLو  sueanepetnafraFو ﺟﻨﺴﻬﺎي 
از آﺑﻬﺎي  isalis sueaneP dna sisneiugrem sueanePدو ﮔﻮﻧﻪ واﺑﺴﺘﻪ و ﻧﺰدﻳﻚ ﺑﻬﻢ ﻣﻴﮕﻮ، 3002در ﺳﺎل  isaklauH
 AND 1از ﺳﻴﺘﻮﻛﺮوم اﻛﺴﻴﺪاز  pb 855، از ﻧﻈﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه درﺗﻮاﻟﻲ iahT
در واﻗﻊ دو ﮔﻮﻧﻪ ﭘﻴﭽﻴﺪه ﭘﻨﻬﺎن اﺳﺖ  sisneiugrem .Pﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪﻧﺪ ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﻧﺸﺎن دادﻛﻪ اﻣﻜﺎن اﻳﻨﻜﻪ 
  ﻳﺎ ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ واﺣﺪ ﺑﺎ دو زﻳﺮﮔﺮوه ﻓﻴﻠﻮﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ اﺳﺖ.
ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﻣﺎﻫﻲ  pool-Dﻣﺴﺘﻘﻴﻢ ژن  gnicneuqeSﺑﺎ ﺑﻜﺎرﮔﻴﺮي  3002ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل و  rasec nitraM
  در ﺑﺮزﻳﻞ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي وﺣﺸﻲ رودﺧﺎﻧﻪ ﭘﺎرﻧﺎ را ﻣﺸﺨﺺ ﻧﻤﻮدﻧﺪ. setagnolesuniropeL
 ﻲﻛﭙﻮرﻣﻌﻤﻮﻟ ﻲﻌﻴﻃﺒ يﻫﺎ ﺖﻴو ﺟﻤﻌ ﻲﺮ ﺑﻮﻣﻳ، ذﺧﺎ3002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  namhoKدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
  ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. ANDtm را ﺑﺎ روش ﻲو ﺟﻨﻮب ﺷﺮﻗ ﻲﺷﺮﻗ يﺎﻴ، آﺳيﻣﺮﻛﺰ يﺎﻴاروﭘﺎ، آﺳ
 .C.Cو oiprac sunirpyCﻦﻴﺑ ﻲﻜﻴ، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘ3002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  uohZدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
ﻨﺶ ﻴاز ﭼ از اروﭘﺎ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ و ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده ﻲدر ﻧﻮاﺣ AND tmﺰ ﻴرا ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آﻧﺎﻟ suretpotameah
را  ﻳﻲﺎﻴو آﺳ ﻳﻲﺮ ﮔﻮﻧﻪ اروﭘﺎﻳﻦ زﻴﺑ ﻲﻜﻴژﻧﺘ يﻫﺎ ﺗﻔﺎوت PLFRﺰ ﻴو آﻧﺎﻟ 6/5-DNو  P001-D ﻲﻧﻮاﺣ يﺪﻫﺎﻴﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗ
  ﻣﺸﺨﺺ ﺷﺪ.
 S61و IOCژن     gnicneuqeSﺑﻮﺳﻴﻠﻪ    sueanePﮔﻮﻧﻪ  از ﺟﻨﺲ   91ﺑﺎ  ﺑﺮرﺳﻲ   4002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل    yrevaL
ﭘﺎراﻓﻴﻠﻴﺘﻴﻚ     ﻓﺮض ﻣﻲ ﺷﺪ را رد  sueanepotiLو  sueanepetnafraFﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﻗﺒﻠﻲ ﻛﻪ زﻳﺮ ﺟﻨﺲ ﻫﺎي  ANRr
  زﻳﺮ ﺟﻨﺲ )ﻳﺎ ﺟﻨﺲ( را ﺗﺎﺋﻴﺪ ﻧﻤﻲ ﻛﻨﺪ. 6ﻛﺮدﻧﺪ و ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﻛﻪ آﻧﺎﻟﻴﺰﻫﺎي ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺻﺤﺖ وﺟﻮد 
در suretpolytcad sunelocileH ﻲﺎﻫﻣ b tyc.و  pool-Dژن  ﻲﺎﺑﻳ ﻲﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮاﻟ 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  miobA
ﭘﻨﺞ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد  يﺖ ﻫﺎﻴﺞ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﺟﻤﻌﻳﭘﺮداﺧﺖ. ﻧﺘﺎ ﻲﻦ ﻣﺎﻫﻳا يﺖ ﻫﺎﻴﻚ ﺑﻪ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺟﻤﻌﻴﺷﻤﺎل آﺗﻼﻧﺘ
ﺸﺘﺮ اﺳﺖ. ﻴﻚ ﺑﻴﺎﻧﻪ و ﺷﻤﺎل آﺗﻼﻧﺘﻴﻦ ﺗﻔﺎوت، در ﻣﻳﺑﺎ ﻫﻢ دارﻧﺪ. ﺧﺼﻮﺻﺎ ا يدار ﻲﻣﻌﻨ ﻲﻜﻴ، ﺗﻔﺎوت ژﻧﺘﻲﺑﺮرﺳ
ﺖ ﻫﺎ ﻴﺟﻤﻌ ﻳﻲﺰ داده ﻫﺎ، ﺷﺮوع و ﮔﺴﺘﺮش واﮔﺮاﻴﺪه ﺷﺪ. آﻧﺎﻟﻳﭘﻨﺠﮕﺎﻧﻪ د ﺰ در ﻣﻨﺎﻃﻖﻴﻧ ﻲﺘﻴدرون ﺟﻤﻌ يﺗﻔﺎوت ﻫﺎ
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ﺖ ﻫﺎ را ﻴﺧﺎص ﻛﻪ ﺟﻤﻌ ﻳﻲﺎﻳﺎﻧﺎت درﻳﻣﺜﻞ ﺟﺮ ﻳﻲﺪه ﻫﺎﻳﺎ ﭘﺪﻳﺪهء ﺗﻨﮕﻨﺎ و ﻳداد ﻛﻪ ﻋﻠﺖ آن را ﭘﺪ ﻲﺰ ﻧﺸﺎن ﻣﻴرا ﻧ
  دﻫﻨﺪ، داﻧﺴﺖ. ﻲﺮ ﺧﻮد ﻗﺮار ﻣﻴﺗﺤﺖ ﺗﺎﺛ
 يﻫﺎ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ژن  ﻲﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟ ﻲﻜﻴع ژﻧﺘﺗﻨﻮ 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  ykzcoheLدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
ﻦ ﻳﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺷﺪه. در ا يا ﺰ ﻣﺎﻫﻮارهﻳﻟﻮﻛﻮس ر 4ﻦ ﻴو ﻫﻤﭽﻨ PLFR-RCPﺰ ﻴو آﻧﺎﻟ يﺘﻮﻛﻨﺪرﻴﻣ 6/5-DNو  4/3-DN
ﻢ ﻣﺤﺪودﻛﻨﻨﺪه ﺑﻪ ﻛﺎر ﺑﺮده ﺷﺪ ﻛﻪ ﻳآﻧﺰ 2، 6/5-DNژن  يﻢ ﻣﺤﺪودﻛﻨﻨﺪه و ﺑﺮاﻳآﻧﺰ 4، 6/5-DNژن  يﺑﺮا ﻲﺑﺮرﺳ
  ﻧﺪادﻧﺪ.ﺴﻢ را ﻧﺸﺎن ﻴﻣﺮﻓ ﻲﭘﻠ
 يﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ يرو ANDtmو اﺳﺘﻔﺎده از ﻣﻮﻟﻜﻮل  ﻲﻣﻮﻟﻜﻮﻟ يﻦ روﺷﻬﺎﻴﺑﺎ ﻫﻤ 6002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل   ytrobarkahC
  ﻨﺪ.ﻳﻧﻤﺎ ﻲﻣﺴﺘﻘﻞ ﻣﻌﺮﻓ يﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ را ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻲژاﭘﻦ ﻣﻄﻠﻌﻪ ﻗﺮار دادﻧﺪ و ﻣﻮﻓﻖ ﺷﺪﻧﺪ  ﺑﺮﺧ يآﺑﻬﺎ ﻲﺎل اﺳﺒﻳ
ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از آﻧﺎﻟﻴﺰ ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ از ﻧﺎﺣﻴﻪ  7002وﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل soluopritosapaPدر ﺗﺤﻘﻴﻖ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه ﺗﻮﺳﻂ 
در ﻛﻔﺎل ﻣﺎﻫﻴﺎن، ﺑﻪ رواﺑﻂ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي اﻳﻦ ﺧﺎﻧﻮاده ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ.در اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ ﭘﻨﺞ ﺟﻨﺲ از ﺧﺎﻧﻮاده  ANDtm
ﺑﻪ  و از ﻫﺮﺟﻨﺲ sulahpec liguM , susorbal nolehC ,adnamar aziL, atarua aziL ,seillas aziL ﺷﺎﻣﻞ: eadiliguM
و ANRr s21 ,ANRr s61) ANDtm درﻳﻮﻧﺎن ﺟﻤﻊ آوري ﺷﺪﻧﺪ. ﺳﻪ ﻧﺎﺣﻴﻪ از ignolosseMﻧﻤﻮﻧﻪ از درﻳﺎﭼﻪ  5ﺗﻌﺪاد 
ﺑﺎ  sulahpec.M( ﺗﻜﺜﻴﺮوﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺷﺪﻧﺪ.آﻧﺎﻟﻴﺰ ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻔﺎوت ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺑﻴﻦ  I OC
  ﻧﺰدﻳﻜﺘﺮﻳﻦ ﺑﻬﻢ ﺑﻮدﻧﺪ. atarua.Lو  susorbal.Cدﻳﮕﺮﺟﻨﺲ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻮد در ﺣﺎﻟﻴﻜﻪ 
و sueanepotpel iemannaVژﻧﻮم ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ از دو ﻣﻴﮕﻮ  gnicneuqeSﺑﺎ ﺑﺮرﺳﻲ  7002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل   nehS
 را ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﺮدﻧﺪ. eadicaneP، رواﺑﻂ ﺧﺎﻧﻮاده  sisnenihc sueaneporenneF
ﺎن آب ﻴﻦ ﻣﺎﻫﻳﺳﺎرد يﺗﻮاﻧﺴﺘﻨﺪ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ  gnicneuqeS-RCPﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش  9002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل   etnomaS
 ﻗﺮار دﻫﻨﺪ. ﻲﻣﻮرد ﺑﺮرﺳ ﻲﻠﻮژﻧﻳﻦ را از ﻧﻈﺮ ﻓﺎﻴﭙﻴﻠﻴﻦ ﻓﻳﺮﻴﺷ
  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ دﻳﮕﺮ ﭘﮋوﻫﺸﻬﺎي ﺗﺒﺎرزاﻳﺸﻲ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه در ﺧﺼﻮص ﺑﺮﺧﻲ دﻳﮕﺮ از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺷﺎﻣﻞ:
ﺑﺮ روي اردك   0002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  zepoLو  mrofidirpmaLﺑﺮ روي  8991و ﻫﻤﻜﺎران در  yeliW skrapS
و  sevlIو  در ﻫﺎﻣﻮرﻣﺎﻫﻴﺎن 4002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  nosniVﻣﺎﻫﻴﺎن ﺳﻴﭽﻼﻳﺪ؛  ﺑﺮ روي   4002 htimSﻣﺎﻫﻴﺎن؛
  ﻧﻴﺰ ﻛﺎرﻫﺎي دﻳﮕﺮي ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ در اﻳﻦ زﻣﻴﻨﻪ اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖ. eadiremsOﺑﺮ روي  9002در ﺳﺎل rolyaT
 
 
 
  
  
  
  
  
 ٣٣ ژ
 
   ر 
	 رس و .../  
 
 
 
  ﻣﻮاد و روﺷﻬﺎ -3
  ﺑﺮداريﻧﻤﻮﻧﻪ -3-1
ﺷﺒﻪ ﻋﺪد ﻣﺎﻫﻲ   45ﮔﺮم از ﺑﺎﻓﺖ ﺑﺎﻟﻪ ي دﻣﻲ از  3-5در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﭘﺲ از ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ي اوﻟﻴﻪ وﺗﻌﻴﻴﻦ اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎ  
و ﭼﺎﺑﻬﺎر در  ﻓﺠﻴﺮه در ﺷﻤﺎل ﻏﺮب درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ،، از ﺻﻴﺪﮔﺎه ﻫﺎي ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺟﺎﺳﻚ در اﺳﺘﺎن ﻫﺮﻣﺰﮔﺎنﺷﻮرﻳﺪه
ﻓﻴﻜﺲ ﮔﺮدﻳﺪه وﺑﻪ آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ﺑﻴﻮﺗﻜﻨﻮﻟﻮژي ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه  درﺻﺪ( 69)ﺟﺪا ودر اﺗﺎﻧﻮل  اﺳﺘﺎن ﺳﻴﺴﺘﺎن و ﺑﻠﻮﭼﺴﺘﺎن
  .ﮔﺮدﻳﺪاﻛﻮﻟﻮژي درﻳﺎي ﺧﺰر ﺷﻬﺮﺳﺘﺎن ﺳﺎري ﻣﻨﺘﻘﻞ ﻣﻲ ﮔﺮدد.ﻛﻠﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﻫﺎ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮر ﺗﺮال اﻧﺠﺎم 
  
 .ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه1-3ﺟﺪول
 ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻋﺮض ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻃﻮل ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري
 02 52° 04´N 75° 64´E  ﺟﺎﺳﻚ
 02 52° 7´N 65° 02´E ﻓﺠﻴﺮه
  41 52° 71´N 06° 73´E  ﭼﺎﺑﻬﺎر
  
 
  .ﻣﻮﻗﻌﻴﺖ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري1-3ﺗﺼﻮﻳﺮ 
  
  ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت آﻣﻮﻧﻴﻮم  ANDاﺳﺘﺨﺮاج  -3-2
ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﻮﺳﻴﻠﻪ ﺷﻜﺴﺘﻦ ﺳﻠﻮل ﻫﺎ، ﺟﺪا ﻧﻤﻮدن ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﺎ وﻫﻴﺪرات ﻫﺎي ﻛﺮﺑﻦ از اﺳﻴﺪﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻴﻚ ودر 
  از ﺑﺎﻓﺖ ﻫﺎ اﺳﺘﺨﺮاج ﮔﺮدﻳﺪه . ANDﻧﻬﺎﻳﺖ رﺳﻮب دادن 
  ﻣﻮاد و ﺗﺠﻬﻴﺰات ﻣﻮردﻧﻴﺎز:
 ETS -
 SDS -
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 Kﭘﺮوﺗﺌﻴﻨﺎز  -
 اﺳﺘﺎت اﻣﻮﻧﻴﻮم -
 اﻳﺰوﭘﺮوﭘﺎﻧﻮل -
 درﺻﺪ07اﻟﻜﻞ  -
 آب ﻣﻘﻄﺮ -
 ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 5.1ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮپ  -
 ﺷﻴﻜﺮ -
 ﺑﻦ ﻣﺎري -
 ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ -
 ﺳﻤﭙﻠﺮ -
 درﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد( 02-ﻓﺮﻳﺰر ) -
  ازﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت آﻣﻮﻧﻴﻮم ﻣﺮاﺣﻞ زﻳﺮ ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ اﻧﺠﺎم ﻣﻴﮕﻴﺮد :AND ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر اﺳﺘﺨﺮاج 
ﻣﻴﻠﻲ ﻟﻴﺘﺮي ﻣﻨﺘﻘﻞ وﻟﻪ ﻣﻲ  1/5ﻣﻴﻠﻲ ﮔﺮم از ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺎﻟﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﺎﻣﻼ ﺧﺸﻚ ﮔﺮدﻳﺪه وﺑﻪ ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮپ  05ﺣﺪود  -1
  ﺷﻮد .
 SDSﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ 05،  ETSﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮاز ﺑﺎﻓﺮ  005ﺳﭙﺲ ﺑﺮاي ﻫﻀﻢ ﺑﺎﻓﺖ ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ ﺑﻮﻳﮋه ﭘﺮوﺗﺌﻴﻦ ﻫﺎ ﺑﺮ روي آن  -2
  اﺿﺎﻓﻪ ﻣﻴﮕﺮدد . Kﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ ﭘﺮوﺗﺌﻴﻨﺎز  3درﺻﺪ و 01)ﺳﺪﻳﻢ دو دﺳﻴﻞ ﺳﻮﻟﻔﺎت(
 1ﻴﻘﻪ ﺗﺎ دﻗ 54ﺟﻬﺖ ﻓﻌﺎل ﻧﻤﻮدن ﻛﺎﻣﻞ آﻧﺰﻳﻢ , ﺗﻴﻮپ ﺣﺎوي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻣﺪت ﻳﻚ دﻗﻴﻘﻪ در ﺷﻴﻜﺮ ﻟﻮﻟﻪ و ﺳﭙﺲ  -3
درﺟﻪ ي ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد ﻗﺮار  55ﺗﺎ  05ﺳﺎﻋﺖ در ﺷﻴﻜﺮ ﻗﺮار داده ﺷﺪه و ﭘﺲ از آن ﺑﻪ ﻣﺪت ﻳﻚ ﺷﺐ در ﺑﻦ ﻣﺎري 
  ﻣﻲ ﮔﻴﺮد، در ﻃﻲ اﻳﻦ ﻣﺪت ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻪ ﻃﻮر ﻛﺎﻣﻞ ﻫﻀﻢ ﺷﺪه وﺑﺼﻮرت اﻣﻮﻟﺴﻴﻮﻧﻲ ﻏﻠﻴﻆ در ﻣﻲ آﻳﺪ .
  
  . دﺳﺘﮕﺎه ﺷﻴﻜﺮ ﻟﻮﻟﻪ)ورﺗﻜﺲ(2- 3 ﺷﻜﻞ
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  ﺣﻤﺎم ﺑﻦ ﻣﺎري.3-3ﺗﺼﻮﻳﺮ 
  
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ اﺳﺘﺎت  061ﻳﻚ ﺷﺐ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺘﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ در ﺑﻦ ﻣﺎري ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺧﺎرج ﺷﺪه وﺑﻪ ﻫﺮ ﺗﻴﻮپ ﭘﺲ از  -4
 00031آﻣﻮﻧﻴﻮم اﺿﺎﻓﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد وﺑﺮاي ﻣﺪت ﺣﺪاﻗﻞ ﻳﻚ ﺳﺎﻋﺖ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺷﻴﻜﺮ ﺑﻬﻢ زده وﺑﻼﻓﺎﺻﻠﻪ آن را در 
  دﻗﻴﻘﻪ ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻴﻮژ ﻣﻲ ﻧﻤﺎﻳﻴﻢ . 5دور ﺑﻪ ﻣﺪت 
  
  
  . دﺳﺘﮕﺎه ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻮژ4-3ﺷﻜﻞ
  
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ از ﻓﺎز ﺑﺎﻻﻳﻲ را ﺗﻮﺳﻂ ﻳﻚ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮدار ﺟﺪا ﻛﺮده ودر داﺧﻞ ﺗﻴﻮپ ﺟﺪﻳﺪي رﻳﺨﺘﻪ  005ﺑﻪ آراﻣﻲ  -5
ﻟﻮﻟﻪ ﻫﺎ ﺑﻮﺳﻴﻠﻪ دﺳﺖ ﺑﻪ  ،ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮاﻳﺰوﭘﺮوﭘﺎﻧﻮل اﺿﺎﻓﻪ ﻧﻤﻮده 005وﺑﺮاي ﺣﺬف ﺑﻘﺎﻳﺎي اﺳﺘﺎت آﻣﻮﻧﻴﻮم ﺑﺮ روي آن 
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ﻪ ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻴﻮژ ﮔﺮدﻳﺪه وﻓﺎز ﺑﺎﻻﻳﻲ ﻣﺤﻠﻮل دور دﻗﻴﻘ 51ﺑﻪ ﻣﺪت  00031آراﻣﻲ ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻣﺮﺗﺒﻪ ﺳﺮ وﺗﻪ ﺷﺪه ودر دور
  رﻳﺨﺘﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد .
 ﺑﻪ 00031دور در و ﺷﺪه اﺿﺎﻓﻪ ﻫﺎ ﻟﻮﻟﻪ ﺑﻪ ٪07ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ اﻟﻜﻞ  001ﺟﻬﺖ ﺧﺎرج ﻧﻤﻮدن ﻛﺎﻣﻞ اﻳﺰوﭘﺮوﭘﺎﻧﻮل،  -6
  .ﻣﻴﮕﺮدد ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻴﻮژ دﻗﻴﻘﻪ 2 ﻣﺪت
داده ﺷﺪه ﺗﺎ ﺗﻤﺎم اﻟﻜﻞ آن ﺧﺸﻚ و ﭘﺲ از ﻋﻤﻞ ﺳﺎﻧﺘﺮﻳﻔﻴﻮژ ﻓﺎز اﻟﻜﻞ ﺟﺪا ﺷﺪه وﺗﻴﻮپ ﻫﺎ در دﻣﺎي اﺗﺎق ﻗﺮار  -7
  ﺗﺒﺨﻴﺮ ﺷﻮد.
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ آب ﻣﻘﻄﺮاﺳﺘﺮﻳﻞ اﺿﺎﻓﻪ ﺷﺪه ودر ﺑﻦ ﻣﺎري در  001,  ANDﭘﺲ از ﺧﺸﻚ ﺷﺪن ﺑﺮروي رﺳﻮب  -8
ﺑﻄﻮر ﻛﺎﻣﻞ در آب ﺣﻞ وﻗﻄﻌﺎت  ANDدﻗﻴﻘﻪ ﻗﺮار داده ﺷﺪه ﺗﺎ  03درﺟﻪ ي ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد ﺑﻪ ﻣﺪت  04دﻣﺎي 
  ﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد ﻧﮕﻬﺪاري ﺷﺪه .درﺟ -02ﻧﺎﺧﻮاﺳﺘﻪ ﻫﻀﻢ ﮔﺮدد ﺳﭙﺲ در ﻓﺮﻳﺰر 
  
  روش اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ژل آﮔﺎرزﺑﻪ  ANDارزﻳﺎﺑﻲ ﻛﻴﻔﻴﺖ  -3-3
   :ﮔﺮدﻳﺪه اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز زﻳﺮ ﻣﺮاﺣﻞ ﻃﻲ  ٪1اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه روي ژل آﮔﺎرز  ANDدر اﻳﻦ روش 
  ﺎز :ﻴﻣﻮاد و ﺗﺠﻬﻴﺰات ﻣﻮرد ﻧ  
  ﭘﻮدر  آﮔﺎرز  -
  ebt)X01(ﻣﺤﻠﻮل  -
  ﺪ ﻳﻮم ﺑﺮﻣﺎﻳﺪﻴاﺗ ﻲﻣﺤﻠﻮل رﻧﮕ -
  1ﻛﻨﻨﺪه ﻦﻴﺑﺎﻓﺮﺳﻨﮕ -
  ارﻟﻦ ﻣﻘﺎوم در ﺑﺮاﺑﺮ ﺣﺮارت -
  دﺳﺘﮕﺎه ﻣﻮﻟﺪ ﺑﺮق -
  ﺳﻴﻨﻲ ﻣﺨﺼﻮص ژل -
  آﻣﺎده ﻛﺮدن ژل آﮔﺎرز ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺣﺠﻢ ﭘﻠﻴﺘﻲ ﻛﻪ ژل در آن رﻳﺨﺘﻪ ﻣﻴﺸﻮد ﻃﻲ ﻣﺮاﺣﻞ زﻳﺮ اﻧﺠﺎم ﻣﻴﮕﻴﺮد : 
ﺑﺎ  ﺳﻴﻨﻲ ﻣﺨﺼﻮص ژل را درﻣﺤﻠﻲ ﻣﺴﻄﺢ ﻗﺮار داده وﺷﺎﻧﻪ روي ژل ﻗﺮار داده ﺷﺪه ﺑﻄﻮري ﻛﻪ ﺗﺎ ﻳﻚ ﻣﻴﻠﻲ ﻣﺘﺮ -1
  ﻛﻒ ﺳﻴﻨﻲ ژل ﻓﺎﺻﻠﻪ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ ودوﻃﺮف ﺳﻴﻨﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭼﺴﺐ ﻧﻮاري ﺑﺴﺘﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد.
ز ﺑﻪ آن ﮔﺮم آﮔﺎر 0/2( را در ارﻟﻦ رﻳﺨﺘﻪ و x 01)EBTﻣﻴﻠﻲ ﻟﻴﺘﺮ ﺑﺎﻓﺮ  02ﺑﺮاي ﺗﻬﻴﻪ ي ژل آﮔﺎرز ﻳﻚ درﺻﺪ -2
  اﺿﺎﻓﻪ ﻣﻴﻨﻤﺎﺋﻴﻢ 
وﺷﻔﺎف ﺷﻮد وﺳﭙﺲ ارﻟﻦ در دﻣﺎي ﻣﺤﻴﻂ ﺳﻮﺳﭙﺎﻧﺴﻮن ﺣﺎﺻﻠﻪ را روي ﺷﻌﻠﻪ ﺣﺮارت داده ﺗﺎ آﮔﺎرز آن ﺣﻞ  -3
  آزﻣﺎﻳﺸﮕﺎه ﻗﺮار ﻣﻴﮕﻴﺮد ﺗﺎ ﺳﺮدﺷﻮد.
  ﻣﺤﻠﻮل ﺣﺎﺻﻠﻪ را ﭘﺲ از ﺳﺮد ﺷﺪن درﺳﻴﻨﻲ ژل رﻳﺨﺘﻪ واﺟﺎزه داده ﺗﺎ ﻣﻨﻌﻘﺪ ﮔﺮدد. -4
                                                          
 reffuB gnidaoL1
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ﭘﺲ از ﺑﺴﺘﻪ ﺷﺪن ﺣﺎﻣﻞ ﻫﺎي دوﻃﺮف ﺳﻴﻨﻲ را ﺑﺎز وژل ﺑﻪ آراﻣﻲ داﺧﻞ ﺗﺎﻧﻚ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻗﺮار داده وﭘﺲ از  -5
  راﻣﻲ از ژل ﺧﺎرج ﻣﻴﮕﺮدد .ﻣﺪﺗﻲ ﺷﺎﻧﻪ ي ژل ﺑﻪ آ
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ ﺑﺎﻓﺮ ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﻛﺎﻣﻼ ﻣﺨﻠﻮط وﺑﺎ دﻗﺖ ﺑﻪ ﻫﺮﻳﻚ از  3ژﻧﻮﻣﻲ ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ  ANDﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ از  6 -6
  رﻳﺨﺘﻪ ﻣﻴﺸﻮد . ﭼﺎﻫﻚ ﻫﺎي ﻣﺴﺘﻄﻴﻠﻲ ﺷﻜﻞ ژل
  .دﻗﻴﻘﻪ وﺻﻞ ﮔﺮدﻳﺪه  54اﻟﻲ  03ﻣﻴﻠﻲ آﻣﭙﺮ ﺑﻪ ﻣﺪت  021وﻟﺖ و 09ﺗﺎﻧﻚ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺑﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﻣﻮﻟﺪ ﺑﺮق ﺑﺎ -7
رﻧﮓ آﻣﻴﺰي ﺷﺪه و  (،01)Lm/gmﭘﺲ از رﺳﻴﺪن ﺑﺎﻓﺮ ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎي ژل ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ، در اﺗﻴﺪﻳﻮم ﺑﺮوﻣﺎﻳﺪ -8
 XM62/0001-TNIRP-CODﺗﻮﺳﻂ ﺑﻪ دﺳﺘﮕﺎه ژل داﻛﻴﻮﻣﻨﺸﻦ ﻣﺪل  ANDﭘﺲ از ﺷﺴﺘﺸﻮ ﺑﺎ آب ﻣﻘﻄﺮ ﻛﻴﻔﻴﺖ 
ﺧﻠﻮص ،آﻟﻮدﮔﻲ از ﻟﺤﺎظ  ANDﻣﻨﺘﻘﻞ ﮔﺮدﻳﺪه وﻛﻴﻔﻴﺖ  ﻛﺸﻮر ﻓﺮاﻧﺴﻪ TAMRUOL REBLIVﺳﺎﺧﺖ ﺷﺮﻛﺖ 
  ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﻣﻴﮕﻴﺮد . ANDوﺷﻜﺴﺘﮕﻲ 
  
   
 . دﺳﺘﮕﺎه اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز اﻓﻘﻲ5-3ﺗﺼﻮﻳﺮ
  
  
  ﺳﺎز ژل .دﺳﺘﮕﺎه ﻣﺴﺘﻨﺪ6- 3ﺷﻜﻞ 
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  ﺑﻪ روش اﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮي ANDارزﻳﺎﺑﻲ ﻛﻤﻴﺖ  -3-4
 062mn ي، در ﻣﺤﺪوده ﻃﻮل ﻣﻮﺟﻬﺎfrodneppE، ازاﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮ ﺳﺎﺧﺖ ﺷﺮﻛﺖ ANDﺖ ﻴﻛﻤ يﺮﻴﺟﻬﺖ اﻧﺪازه ﮔ
  اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ.062A × D × 05 = Lm/gn ]AND[و ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻓﺮﻣﻮل  082و 
  ﻧﺎﻧﻮﻣﺘﺮ 062در ﻃﻮل ﻣﻮج  يﺰان ﺟﺬب ﻧﻮرﻴ: ﻣA
  003/5=06: ﻧﺴﺒﺖ رﻗﺖ D
اﺳﺖ و  ANRﻲﻧﺎﺧﺎﻟﺼ يدارا AND ﺑﺎﺷﺪ2A/1A>1/8ﻣﻨﺎﺳﺐ اﺳﺖ و اﮔﺮ  ANDﺑﺎﺷﺪ  2A/1A=1/8اﮔﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺟﺬب 
در  ﻲاﺳﺘﺨﺮاﺟ ANDﻦ اﺳﺖ. ﻴﺑﺎ ﻓﻨﻞ و ﭘﺮوﺗﺌ ﻲو آﻟﻮدﮔ ﻲدﻫﻨﺪه ﻧﺎﺧﺎﻟﺼﺑﺎﺷﺪ ﻧﺸﺎن 2A/1A <1/8اﮔﺮ ﻧﺴﺒﺖ ﺟﺬب 
در  يﺑﻌﺪ يﺶ ﻫﺎﻳاﻧﺠﺎم آزﻣﺎ يﺑﺮﺧﻮردار ﺑﻮد. ﺳﭙﺲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺮا ﻲﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻴﻔﻴاز ﻛ ﻲاﺳﺘﺨﺮاﺟ ANDﻦ ﭘﮋوﻫﺶ ﻳا
  ﺷﺪﻧﺪ. يﺰر ﻧﮕﻬﺪارﻳﻓﺮ
  
  
  . دﺳﺘﮕﺎه اﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮ8- 3 ﺷﻜﻞ
  
  ﻃﺮاﺣﻲ ﭘﺮاﻳﻤﺮ -3-5
ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻳﻚ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺧﺎص از ژﻧﻮم ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ اﻳﻦ اﺟﺎزه را ﻣﻴﺪﻫﺪ ﺗﺎ ﻫﻤﻴﻦ  ANDاز آﻧﺠﺎﻳﻲ ﻛﻪ داﺷﺘﻦ ﺗﻮاﻟﻲ 
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺧﺎص از ژﻧﻮم ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﺴﻴﺎر ﻧﺰدﻳﻚ ﻳﺎ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﺑﻪ از ﻳﻚ ﮔﻮﻧﻪ را ﺑﺎ ﻫﻤﺎن آﻏﺎزﮔﺮ 
 omlaSآزاد درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎ ازﻣﻮدن ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ﻣﻮﺟﻮد در ازﻣﺎﻳﺸﮕﺎه، ﺑﻬﺘﺮﻳﻦ ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻛﻪﺗﻜﺜﻴﺮ ﻛﺮد،
آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در اﻳﻦ روﺷﻬﺎ ﺑﺮ اﺳﺎس  ( ﺑﻮد اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪ.7002 ,ulgoyebatA) suipsac atturt
رﻗﻴﻖ دﺳﺘﻮراﻟﻌﻤﻞ ﻛﺎرﺧﺎﻧﻪ ﺳﺎزﻧﺪه، ﺗﻮﺳﻂ آب ﻣﻘﻄﺮ اﺳﺘﺮﻳﻞ از ﺣﺎﻟﺖ ﻟﻴﻮﻓﻴﻠﻴﺰه ﺑﻪ ﺣﺎﻟﺖ ﻣﺤﻠﻮل درآورده ﺷﺪﻧﺪ.
ﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ آب ﻣﻘﻄﺮ اﺳﺘﺮﻳﻞ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ در ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮب ﻣﻴ 07ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ آﻏﺎزﮔﺮ و  03ﺳﺎزي آﻧﻬﺎ ﺑﻪ ﻧﺴﺒﺖ 
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ﻗﺮار داده  -02c°ﺰر ﺑﺎ دﻣﺎيﻳﻓﺮﻣﻴﻠﻲ ﻟﻴﺘﺮي اﻧﺠﺎم ﺷﺪ و ﺟﻬﺖ اﺳﺘﻔﺎده در واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز در  0/5ﻫﺎي 
  .(2-3)ﺟﺪول ﺷﺪﻧﺪ
  .ﺗﻮال اﻏﺎزﮔﺮ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده2-3ﺟﺪول 
  ﺟﺎﻳﮕﺎه  ﺗﻮاﻟﻲ آﻏﺎزﮔﺮ
 '3− GGACTTCATCCTTGGTTTACGGT −'5 :F
 '3− TGAATGTGTACGTTCAGAGGCGT −'5 :R
 1F pooL-D
 H-1S21
  
  واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز -3-6
  ﻨﻪ و ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻴﮕﻴﺮﻧﺪ :ﻴﺮ ﺑﻬﻳز يﻫﺎ ﺑﺎ ﻏﻠﻈﺖ RCP يﺘﺮﻴﻜﺮو ﻟﻴﻣ 52ﻚ واﻛﻨﺶ ﻳ يﻣﻘﺪار ﻣﻮاد ﻻزم ﺑﺮا
  
  ﻤﺮازﻴﭘﻠ يﺮه اﻴ. ﻧﻮع و ﺣﺠﻢ ﻣﻮاد ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در واﻛﻨﺶ زﻧﺠ2-3ﺟﺪول
  ﺷﺮﻛﺖ ﺳﺎزﻧﺪه  ﻏﻠﻈﺖ ﻣﻮاد  ﻣﺎده
 52واﻛﻨﺶ  يﻣﻘﺪار ﺑﺮا
  يﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 0/8  _  001≤gnﺮﻴﻣﺘﻐ  ﻲاﺳﺘﺨﺮاﺟAND
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 0/5 ﺳﻴﻨﺎژن  5µ/u esaremyloP AND qaT
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 0/57  ﺳﻴﻨﺎژن  ﻣﻮﻻر ﻲﻠﻴﻣ 05 2lCgM
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 2/5  ﺳﻴﻨﺎژن  01X reffuB RCP
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 1  _  1- 1/5lomP  آﻏﺎزﮔﺮ
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 0/57  ﺳﻴﻨﺎژن  ﻣﻮﻻر ﻲﻠﻴﻣ 01 sPTNd
  ﺘﺮﻴﻜﺮوﻟﻴﻣ 5.81  _  -  آب ﻣﻘﻄﺮ
  
  وﭘﺮوﻓﻴﻞ ﻫﺎي ﺣﺮارﺗﻲ آن RCPﺑﻬﻴﻨﻪ ﻛﺮدن  -3-7
اﻟﮕﻮ اﺑﺘﺪا ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ در دﺳﺘﮕﺎه ﺑﺮ روي ﺷﻴﺐ ﺣﺮارﺗﻲ ﻗﺮار داده  ANDﺑﺪﺳﺖ آوردن دﻣﺎي اﺗﺼﺎل ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﻪ  ﺟﻬﺖ
از  ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪدرﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد  56-07اﻟﮕﻮ  ANDﺷﺪ , از آﻧﺠﺎﻳﻲ ﻛﻪ داﻣﻨﻪ ﺣﺮارﺗﻲ ﺑﺮاي اﺗﺼﺎل ﭘﺮاﻳﻤﺮ ﺑﻪ 
درﺟﻪ ﺑﺪﺳﺖ  06و دﻣﺎي اﺗﺼﺎل  درﺟﻪ ﺳﺎﺗﻲ ﮔﺮاد ﻗﺮار داده ﺷﺪ.  56-07دﺳﺘﮕﺎه در ﻳﻚ ﺷﻴﺐ ﺣﺮارﺗﻲ اﻳﻨﺮو
 اﻣﺎاﻓﻘﻲ ﺣﺮارت ﻳﻜﺴﺎن ﺑﻮده  ردﻳﻒ ﻫﺎيﺑﻪ ﺻﻮرت ﻋﻤﻮدي ﺑﻮده ﭼﻮن در  دﺳﺘﮕﺎه ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ در داﺧﻞ ﭼﻴﺪﻣﺎناﻣﺪ.
  ﻋﻤﻮدي دﻣﺎ از ﺑﺎﻻ ﺑﻪ ﭘﺎﺋﻴﻦ ﻛﺎﻫﺶ ﻣﻲ ﻳﺎﺑﺪ .ردﻳﻒ در 
و ﻧﺪاﺷﺘﻦ آﻟﻮدﮔﻲ، ﻳﻚ ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮب ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻛﻨﺘﺮل ﻣﻨﻔﻲ در دﺳﺘﮕﺎه ﻗﺮار  RCPﺑﺮاي اﻃﻤﻴﻨﺎن از درﺳﺘﻲ اﻧﺠﺎم 
اﻟﮕﻮ ﺑﻮد.اﻟﺒﺘﻪ ﻻزم ﺑﻪ ذﻛﺮ اﺳﺖ  ANDﺑﻪ ﻏﻴﺮ از  RCPداده ﺷﺪ ﻛﻪ ﻣﺤﺘﻮﻳﺎت آن ﺷﺎﻣﻞ ﻣﺨﻠﻮط ﻣﻮاد ﻻزم ﺑﺮاي 
 koorbmaS)ﺎﺑﺪ ﻳ ﻲﺮ ﻣﻴﻴﻫﺎ ﺗﻐﻜﻞ ﻴو ﺗﻌﺪاد ﺳ 2lCgMﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﺸﻮد ﻣﻘﺪار  يا ﺠﻪﻴﻧﺘ RCPﻂ اﺳﺘﺎﻧﺪارد ﻳﻫﺮﮔﺎه در ﺷﺮا
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 RCPﺳﻨﺠﺶ ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل  ﺟﻬﺖﺗﺎ  داده ﺷﺪدرﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد اﻧﺘﻘﺎل  4ﺑﻪ ﻳﺨﭽﺎل  RCPدر ﭘﺎﻳﺎن، ﻣﺤﺼﻮﻻت 
  . ﻣﻨﺘﻘﻞ ﮔﺮدﻳﺪدرﺟﻪ ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد  -02ﺑﻪ ﻓﺮﻳﺰر  RCP، ﻣﺤﺼﻮﻻت  اﻳﻦ ﻣﺮﺣﻠﻪدﺳﺘﺮس ﺑﺎﺷﺪ. ﭘﺲ از در 
  
 RCP.  ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده در دﺳﺘﮕﺎه 3-3ﺟﺪول
 ﻣﺮاﺣﻞ
 
ﺗﻌﺪاد 
  ﭼﺮﺧﻪ)ﺳﻴﻜﻞ(
  درﺟﻪ ﺣﺮارت
 )ﺳﺎﻧﺘﻲ ﮔﺮاد(
 ﻣﺮاﺣﻞ زﻣﺎن
 
 دﻗﻴﻘﻪ 3 49  1 واﺳﺮﺷﺘﻪ ﺳﺎزي اوﻟﻴﻪ noitarutaneD
 noitarutaneD
  gnilennA
 noitnetxE
   واﺳﺮﺷﺘﻪ ﺳﺎزي
  03
 ﺛﺎﻧﻴﻪ 03 49
 ﺛﺎﻧﻴﻪ 03 06 اﻟﺤﺎق
 ﺛﺎﻧﻴﻪ 03 27 ﺑﺴﻂ
 دﻗﻴﻘﻪ 3 27  1 ﺑﺴﻂ ﻧﻬﺎﻳﻲ noitagnolE
  
  ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ژل آﮔﺎرز RCPاﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﻣﺤﺼﻮل  -3-8
 ﻧﻈﺮ از ﺷﺪه ﺗﻜﺜﻴﺮ وﻗﻄﻌﺎت ﮔﺮﻓﺘﻪ ﻗﺮار ارزﻳﺎﺑﻲ ﻣﻮرد ٪1/5ﺑﻪ روش اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺑﺎ ژل آﮔﺎرز  RCPﻣﺤﺼﻮل 
  .ﮔﺮدﻳﺪﻃﻲ ﻣﺮاﺣﻞ زﻳﺮ اﻟﻜﺘﺮﻓﻮرز  RCP.ﻣﺤﺼﻮل ﺷﺪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺻﻠﻪ ﺑﺎﻧﺪ ﺑﻮدن وﺷﺎرپ ﻛﻴﻔﻴﺖ
ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ ﺑﺎﻓﺮ ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﻛﺎﻣﻼ ﻣﺨﻠﻮط وﺑﺎ دﻗﺖ ﺑﻪ ﻫﺮﻳﻚ از ﭼﺎﻫﻚ  3ﻫﻤﺮاه ﺑﺎ  RCPﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ از ﻣﺤﺼﻮل 6
ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﺑﺮاي ﺗﻌﻴﻴﻦ  pb 05 reddaLAND از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ در ﭼﺎﻫﻚ ﭘﺎﻳﺎﻧﻲ  . ﺷﺪرﻳﺨﺘﻪ  ﻫﺎي ﻣﺴﺘﻄﻴﻠﻲ ﺷﻜﻞ ژل
  اﻧﺪازه ﻗﻄﻌﺎت ﺣﺎﺻﻞ اﺳﺘﻔﺎده ﺷﺪ. 
ﻣﻴﻠﻲ آﻣﭙﺮ ﺗﻨﻈﻴﻢ  54وﻟﺖ و  09ﺑﺮق ﺑﺮ روي ﺗﺎﻧﻚ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺑﻪ ﻣﻨﺒﻊ ﺟﺮﻳﺎن ﺑﺮق ﻣﺘﺼﻞ و دﺳﺘﮕﺎه ﻣﻮﻟﺪ 
دﻗﻴﻘﻪ در  5ﭘﺲ از اﺗﻤﺎم اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز و رﺳﻴﺪن ﺑﺎﻓﺮ ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎي ژل، ژل ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ ﺑﻪ ﻣﺪت ،ﮔﺮدﻳﺪ
ﻇﺮف ﻣﺤﺘﻮي ﻣﺤﻠﻮل اﺗﻴﺪﻳﻮم ﺑﺮوﻣﺎﻳﺪ و ﺑﻌﺪ از آن ﺑﻪ ﻣﺪت ﻳﻚ دﻗﻴﻘﻪ در داﺧﻞ ﻇﺮف ﻣﺤﺘﻮي آب ﻣﻘﻄﺮ ﻗﺮار 
  ﺑﻪ ﻃﻮر ﻏﻴﺮاﺧﺘﺼﺎﺻﻲ رﻧﮓ ﮔﺮﻓﺘﻪ اﻧﺪ رﻧﮓ زداﻳﻲ ﺷﻮﻧﺪ. ﺗﺎ ﻗﺴﻤﺘﻬﺎﻳﻲ از ژل ﻛﻪ ﺷﺪداده 
 هﻧﺎﻧﻮﻣﺘﺮ ﻗﺮار داده ﺷﺪ 452-213در اﻧﺘﻬﺎ ژل ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ ﺗﻮﺳﻂ ﻛﺎردك ﺑﺮ روي دﺳﺘﮕﺎه ﻣﺴﺘﻨﺪﺳﺎز ژل ﺑﺎ ﻃﻮل ﻣﻮج  
ﺛﺒﺖ و  ffiTﺳﭙﺲ ﺗﺼﻮﻳﺮ ژل ﻓﺮﻳﺰ و ﺑﺎ ﻓﺮﻣﺖ  ﺷﺪﻧﺪﺑﻪ ﺻﻮرت ﺑﺎﻧﺪ ﻫﺎﻳﻲ ﺑﺮ روي ژل ﻣﺸﺎﻫﺪه  ANDو ﻗﻄﻌﺎت 
  . ﮔﺮدﻳﺪذﺧﻴﺮه 
. ﺣﺎل ﮔﺮﻓﺖﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار  ANDاز ﻟﺤﺎظ ﺧﻠﻮص، آﻟﻮدﮔﻲ ﭘﺮوﺗﺌﻴﻨﻲ و ﺷﻜﺴﺘﮕﻲANDﺑﺪﻳﻦ ﺗﺮﺗﻴﺐ ﻛﻴﻔﻴﺖ 
و ﻋﺪم ﺗﺸﻜﻴﻞ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﻏﻴﺮ اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻣﻄﻤﺌﻦ ﺷﺪ در ﻏﻴﺮ اﻳﻦ ﺻﻮرت  RCPﻣﻲ ﺗﻮان از ﻣﻄﻠﻮب ﺑﻮدن واﻛﻨﺶ 
  .ﮔﺮدﻳﺪواﻛﻨﺶ ﺑﺎﻳﺪ ﻣﺠﺪداً ﺑﻬﻴﻨﻪ و ﺗﻜﺮار 
  . ﺷﺪدﻗﻴﻘﻪ وﺻﻞ  54اﻟﻲ  03ﻣﻴﻠﻲ آﻣﭙﺮ ﺑﻪ ﻣﺪت  021وﻟﺖ و 09ﺑﺎ ﺗﺎﻧﻚ اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز ﺑﻪ دﺳﺘﮕﺎه ﻣﻮﻟﺪ ﺑﺮقﺳﭙﺲ 
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ﭘﺲ از رﺳﻴﺪن ﺑﺎﻓﺮ ﺳﻨﮕﻴﻦ ﻛﻨﻨﺪه ﺑﻪ اﻧﺘﻬﺎي ژل ﻣﻮرد ﻧﻈﺮ، ﺑﻪ دﺳﺘﮕﺎه ژل داﻛﻴﻮﻣﻨﺸﻦ ﻣﻨﺘﻘﻞ ﮔﺮدﻳﺪه وﻛﻴﻔﻴﺖ 
  . ﮔﺮﻓﺖاز ﻟﺤﺎظ ﺷﺎرپ ﺑﻮدن و ﻧﺪاﺷﺘﻦ اﺳﻤﻴﺮ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار  RCPﻣﺤﺼﻮل 
  
  (moc.oibcifitneicsomreht.www//:ptth) pb 05 reddaL ANDﻧﺸﺎﻧﮕﺮ. 9- 3 ﺷﻜﻞ
  
ﻫﺎي ﺑﺎ ﻛﻴﻔﻴﺖ ﺑﺎﻻ ﻛﻪ ﻓﻘﻂ داراي ﺑﺎﻧﺪ  AND ،ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺟﻬﺖ ان،و ارزﻳﺎﺑﻲ ﻣﺤﺼﻮﻻت  RCPﭘﺲ از اﻧﺠﺎم 
ﻧﺎﻧﻮﻣﻮل، ﺑﻪ درون  02ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ و ﻏﻠﻈﺖ  04ﺑﻪ ﺣﺠﻢ  ،ﺪ ﺑﺎ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎي ﻗﻮي و ﺑﺪون آﻟﻮدﮔﻲﻨاﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺑﺎﺷ
 ﺷﺪهﻣﻴﻠﻲ ﻟﻴﺘﺮي ﺟﺪاﮔﺎﻧﻪ ﻛﻪ ﺷﻤﺎره ي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﺑﺮ روي در و ﺑﺪﻧﻪ ي آﻧﻬﺎ ﻧﻮﺷﺘﻪ ﺷﺪه ﻣﻨﺘﻘﻞ  1/5ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮب ﻫﺎي
 ﺗﻮاﻟﻲﭘﻴﻜﻮﻣﻮل ﺑﻪ ازاي ﻫﺮ  01ﻣﻴﻜﺮوﻟﻴﺘﺮ و ﻏﻠﻈﺖ  01. آﻏﺎزﮔﺮ ﻧﻴﺰ ﺑﺎ ﺣﺠﻢ ﺷﺪو در آﻧﻬﺎ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﭘﺎراﻓﻴﻠﻢ ﺑﺴﺘﻪ 
ﻣﻴﻠﻲ ﻟﻴﺘﺮي دﻳﮕﺮي ﻣﻨﺘﻘﻞ، در آن ﺑﺎ ﭘﺎراﻓﻴﻠﻢ ﺑﺴﺘﻪ و ﺑﻪ ﻫﻤﺮاه ﺟﺪول ﻣﺸﺨﺼﺎت ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ )ﻧﺎم  1/5ﺑﻪ ﻣﻴﻜﺮوﺗﻴﻮب 
، اﻧﺪازه ي آﻏﺎزﮔﺮ، ﻧﻮع واﻛﻨﺶ و ﻧﺎم ﻧﻤﻮﻧﻪ( ﺑﺮاي ﺗﻮاﻟﻲ AND، ﻏﻠﻈﺖ AND، ﺣﺠﻢ ANDآﻏﺎزﮔﺮ، روش ﺗﺨﻠﻴﺺ 
ﻛﺸﻮر ﻛﺮه ﺟﻨﻮﺑﻲ ارﺳﺎل  reenoiBﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه ﺗﻮﺳﻂ ﺷﺮﻛﺖ ﺗﻜﺎﭘﻮزﻳﺴﺖ ﺑﻪ ﺷﺮﻛﺖ ANDﻳﺎﺑﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي 
( و ﺗﻮﺳﻂ دﺳﺘﮕﺎه 0002 ,.la te nosrehPﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺧﺎﺗﻤﻪ ﻳﺎﺑﻲ زﻧﺠﻴﺮه )ﺳﺎﻧﺠﺮﻛﻮﻟﺴﺎن() ﺷﺪه و
  . ﮔﺮدﻳﺪاﻧﺠﺎم  rezylanA ecneuqeS AND
 ,llaH)  1.3.0.7 TIDEOIB( در ﻧﺮم اﻓﺰار 7002 ,.la te annehC)W-latsulC ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ 
( ﻫﻤﺘﺮاز ﺷﺪﻧﺪ . ﭘﺲ از ﻫﻤﺘﺮازي ، وﻳﮋﮔﻴﻬﺎي ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎي ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي )ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭗ ﻫﺎ و ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﭘﻠﻲ 9991
ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر، ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ،ﺗﻌﺪاد و ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻲ و ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ، اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ،
 ,sazoR dna odarbiL) 1.0.01.5 PSanDواﮔﺮاﻳﻲ ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ  ﺗﻮﺳﻂ ﻧﺮم اﻓﺰار ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ و اﻟﻞ ﻫﺎي واﻗﻌﻲ و ﻣﻮﺛﺮ، 
ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ در ﺑﺎﻧﻚ ژﻧﻲ ﺛﺒﺖ ﺷﺪﻧﺪ .(آﻧﺎﻟﻴﺰ ﺷﺪﻧﺪ. ﺗﻮاﻟﻲ ﻫﺎ )ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭗ ﻫﺎي ﻣﺘﻔﺎوتpopeneG و   neuqelrA ( و 9002
  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ. 5 ageMﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻮﺳﻂ ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ 
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  ﻧﺘﺎﻳﺞ -4
در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﻪ روش  ebin accubortA دﻫﺎن ﺳﻴﺎه   ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪهﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﺎﻫﻲ 
  ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﺑﻪ ﺷﺮح زﻳﺮ ﺑﻮد:
  
  اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه  ANDارزﻳﺎﺑﻲ ﻛﻤﻴﺖ و ﻛﻴﻔﻴﺖ  -4-1
 ANR، و ﺟﻮد اﻟﻮدﮔﻲ ﻫﺎي ﭘﺮوﺗﺌﻴﻨﻲ و ﻳﺎ  ANDاﺳﺘﺨﺮاﺟﻲ از ﻧﻈﺮ ﺷﻜﺴﺘﮕﻲ و ﻳﺎ ﻋﺪم ﺷﻜﺴﺘﮕﻲ  ANDﻛﻴﻔﻴﺖ 
ﺗﻮﺳﻂ روش اﻟﻜﺘﺮوﻓﻮرز اﻓﻘﻲ ﺑﺮ روي ژل اﮔﺎرز ﻳﻚ درﺻﺪ و رﻧﮓ اﻣﻴﺰي اﺗﻴﺪﻳﻮم ﺑﺮوﻣﺎﻳﺪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪ.وﺟﻮد 
اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه ﺣﻜﺎﻳﺖ داﺷﺖ. ﻛﻴﻔﻴﺖ ﺑﺎﻧﺪﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ  AND ﺑﺎﻧﺪ ﻫﺎي ﺷﻔﺎف و واﺿﺢ از ﻣﻄﻠﻮب ﺑﻮدن ﻛﻴﻔﻴﺖ 
 ﻧﻤﺎﻳﻪ ﺷﺪه اﺳﺖ. 1-4ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪﻧﺪ در ﺷﻜﻞ  40.99 .reV wMcoD -IVU ﺗﻮﺳﻂ دﺳﺘﮕﺎه ﻣﺴﺘﻨﺪﺳﺎز ژل ﺑﺎ ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ 
و  062ﻫﺎي اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه ﺑﻪ وﺳﻴﻠﻪ دﺳﺘﮕﺎه اﺳﭙﻜﺘﺮوﻓﺘﻮﻣﺘﺮ در ﻃﻮل ﻣﻮج ﻫﺎي ANDﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻴﺰان ﺟﺬب ﻧﻮري 
ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪ ﻛﻪ ﮔﻮﻳﺎي اﻳﻦ  1/8-2ﻫﺎي اﺳﺘﺨﺮاﺟﻲ ﺑﻴﻦ  ANDﻧﺎﻧﻮﻣﺘﺮ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﻳﺪ و اﻳﻦ ﻧﺴﺒﺖ در ﻛﻞ  082
ﻫﺎ از ﻛﻴﻔﻴﺖ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺑﺮﺧﻮردار ﻣﻲ  ANDو ﻣﻄﻠﺐ اﺳﺖ ﻛﻪ ﺟﺬب ﻋﻤﺪﺗﺎً ﺗﻮﺳﻂ اﺳﻴﺪ ﻧﻮﻛﻠﺌﻴﻚ ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ 
  ﺑﺎﺷﻨﺪ. 
  
  
 اﺳﺘﺨﺮاج ﺷﺪه ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﻪ روش اﺳﺘﺎت اﻣﻮﻧﻴﻮم ANDارزﻳﺎﺑﻲ .1- 4 ﺷﻜﻞ
  
  ﺑﺮرﺳﻲ  ﻣﺤﺼﻮل واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز -4-2
 ، ﺑﻬﺘﺮﻳﻦ دﻣﺎي اﺗﺼﺎل ﻫﺮ اﻏﺎزﮔﺮ ، ﺑﻪ رﺷﺘﻪ ي اﻟﮕﻮ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺷﺪ.  1ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺷﻴﺐ دﻣﺎﻳﻲ
درﺻﺪ ﻣﻮرد ارزﻳﺎﺑﻲ ﻗﺮار ﮔﺮﻓﺖ. ﻫﻤﺎﻧﮕﻮﻧﻪ ﻛﻪ ﻣﺸﺎﻫﺪه  1/5ﺑﺮ روي ژل اﮔﺎرز  RCP ﻛﻴﻔﻴﺖ و ﻛﻤﻴﺖ ﻣﺤﺼﻮل 
  ﺟﻔﺖ ﺑﺎز اﺳﺖ. 006ﻣﻲ ﺷﻮد وزن ﻗﻄﻌﺎت در ﺣﺪود 
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  ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن RCP ارزﻳﺎﺑﻲ ﻣﺤﺼﻮل  .2- 4 ﺷﻜﻞ
  
  ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ -4-3
-Dﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژن 
، در ﺳﻪ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺟﺎﺳﻚ ، ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎرﺑﻪ  W-LATSUlC ﺟﻔﺖ ﺑﺎز، ﺗﻮﺳﻂ 032 ، ﺑﺎ ﻃﻮل ﺗﻘﺮﻳﺒﻲ pooL
  ( .1-4ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﺛﺒﺖ ﺷﺪ )ﺟﺪول 02ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف و  93و  74،73ﺗﺮﺗﻴﺐ
(، در ﻓﺠﻴﺮه ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي 8،7،6،5،4،3،2،،1در ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺟﺎﺳﻚ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﺷﻤﺎره)
ﻣﺸﺎﻫﺪه  (02،91،81،6،2( و در ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي  ﺷﻤﺎره )71،61،51،41،31،21،11،01،9،6،2)
( ﺛﺒﺖ 38.0( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ در ﭼﺎﺑﻬﺎر )39.0ﺷﺪﻧﺪ.ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ درون ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ در ﻓﺠﻴﺮه )
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ( ﺛﺒﺖ  5ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ( و ﭼﺎﺑﻬﺎر ) 11ﮔﺮدﻳﺪ. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ در ﻓﺠﻴﺮه )
( و اﻳﻦ ﺷﺎﺧﺺ در ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﺟﺎﺳﻚ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان 1.0)ﮔﺮدﻳﺪ.در ﻓﺠﻴﺮه ﻧﻴﺰ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ
( و ﻛﻤﻴﻨﻪ 74( ﺷﺪ. در ﻫﻤﻴﻦ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺑﻴﺸﻴﻨﻪ ي ﺗﻌﺪاد ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف در ﻓﺠﻴﺮه )80.0ﻣﺴﺎوي ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ)
  (.2-4( ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ)ﺟﺪول73ان در ﺟﺎﺳﻚ )
  
  ﺗﻌﺪاد ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف،  )h( ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭗ ،(n)ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﺗﻴﭗ (،)π(p) ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي- 2-4ﺟﺪول 
  ﺗﻌﺪاد ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف h n π ﻧﻮاﺣﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري
 73  0/98 8  80.0  ﺟﺎﺳﻚ
 74  0/39 11  21.0  ﻓﻮﺟﻴﺮه
 93  0/38 5  80.0  ﭼﺎﺑﻬﺎر
  88.0  01.0  ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
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ﭼﺎﺑﻬﺎرو ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ آن  91و  81( ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻬﺎي 92ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻳﺎ ﻃﻮل اﺗﺼﺎل ) 3-4ﺑﺮ اﺳﺎس داده ﻫﺎي ﺟﺪول 
  ﺟﺎﺳﻚ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﮔﺮدﻳﺪ. 2و  8( ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭙﻬﺎي 3)
  
  ارﺗﺒﺎط ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﺎﻳﭗ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ - 3-4ﺟﺪول 
  ﻃﻮل اﺗﺼﺎل  ﮔﺮوه دوم  ﮔﺮوه اول  ﻣﻨﺎﻃﻖ
  71 7 paH 1 paH  ﺟﺎﺳﻚ
  71 2 paH 7 paH
  3 8 paH 2 paH
  7 6 paH 2 paH
  41 5 paH 6 paH
  12 3 paH 5 paH
  22 4 paH 3 paH
  4 9 paH 2 paH ﻓﺠﻴﺮه
  5 6 paH 9 paH
  21 61 paH 2 paH
  32 51 paH 2 paH
  22 31 paH 51 paH
  5 01 paH 31 paH
  01 21 paH 31 paH
  41 71 paH 21 paH
  21 11 paH 71 paH
  71 41 paH 31 paH
  7  6 paH  2 paH ﭼﺎﺑﻬﺎر
  52 02paH  6 paH
  6 81 paH 02 paH
  92  91 paH 81 paH
     
 
( و در ﺟﺎﺳﻚ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ) 140.0( در ﭼﺎﺑﻬﺎر ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺑﻮد )eulav-p EWHدر ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي واﻳﻨﺒﺮگ ) pارزش 
( را ﺑﻪ ﺧﻮد 2/84( و در ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار )2/98( ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ. اﻟﻞ ﻫﺎي ﻣﻮﺛﺮدر ﺟﺎﺳﻚ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ)400.0
( اﻟﻞ ﺑﺪﺳﺖ 21( و در ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻛﻤﺘﺮ از ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻮاﺣﻲ )51اﻟﻠﻬﺎي ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﺣﺪاﻛﺜﺮ در ﻓﺠﻴﺮه )اﺧﺘﺼﺎص دادﻧﺪ. 
 ﮔﻮﻧﻪ ژﻧﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺗﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻛﻢ و( 39.0±60.0اﻣﺪ. ﻣﺘﻨﻮع ﺗﺮﻳﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ژﻧﻲ ﮔﻮﻧﻪ ي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در ﻓﺠﻴﺮه )
ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر ﺑﻌﻨﻮان  و ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ. ﺷﺪ زده ﺗﺨﻤﻴﻦ( 38.0±70.0) ﭼﺎﺑﻬﺎر در ﻣﺬﻛﻮر ي
  (.4-4ﺷﺎﺧﺼﻲ از ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮاي ﻫﺮ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﻳﺪ)ﺟﺪول 
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در ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي واﻳﻨﺒﺮگ،  pﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ، ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻗﺎﺑﻞ اﻧﺘﻈﺎر، ارزش  - 4-4ﺟﺪول 
 ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ، ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ، ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ.
 
  EH OH
 EWH
 eulav-p
  
  ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ ﻣﻮﺛﺮ
ﺗﻌﺪاد اﻟﻞ 
  ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه
  ﺗﻨﻮع ژﻧﻲ
  0/98 41  2/98  0/400 96.0 74.0  ﺟﺎﺳﻚ
  0/39 51  2/55  0/130 27.0 05.0  ﻓﺠﻴﺮه
  0/38 21  2/84  0/140 76.0 54.0  ﭼﺎﺑﻬﺎر
  
  ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي-4-4
  2و ﻣﺘﻘﺎﻃﻊ  1ﺑﺎزﻫﺎي اﻧﺘﻘﺎﻟﻲﻓﺮاواﻧﻲ ﻫﺮ ﻳﻚ از ﺑﺎزﻫﺎي ﺗﻴﻤﻴﻦ ، ﺳﻴﺘﻮزﻳﻦ ، آدﻧﻴﻦ و ﮔﻮاﻧﻴﻦ )ﺑﻪ درﺻﺪ( و ﻣﻘﺪار 
  (.6-4ﻧﻴﺰ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ)ﺟﺪول  Rﺟﻬﺖ ﺗﺨﻤﻴﻦ ﺷﺎﺧﺺ 
  
  در ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ Rﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي)ﺑﻪ درﺻﺪ( ، ﺑﺎزﻫﺎي اﻧﺘﻘﺎﻟﻲ ، ﻣﺘﻘﺎﻃﻊ و ﺷﺎﺧﺺ - 5-4ﺟﺪول 
ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻧﻤﻮﻧﻪ 
  ﺑﺮداري
  R  vt  it  G  A  T C
  1  22  22  19.52  52.32  88.33  69.61  ﺟﺎﺳﻚ
  80.1  42  62  13.52  10.42  02.33  84.71  ﻓﺠﻴﺮه
  758.0  12  81  52.52  77.32  47.33  42.71  ﭼﺎﺑﻬﺎر
  79.0  33.22  22  94.52  76.32  06.33  22.71  ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
  
  ﺑﺮرﺳﻲ داده ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ -4-5
ﻓﺠﻴﺮه ( وﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﻣﻴﺎن ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ 0/11ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﺟﺎﺳﻚ و ﻓﺠﻴﺮه)
-( و ﻓﺠﻴﺮه0/79ﭼﺎﺑﻬﺎر)-ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ ﺑﺮ اﻳﻦ اﺳﺎس ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ در ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎر
  (.6-4(ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ)ﺟﺪول 0/98ﺟﺎﺳﻚ  )
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ﺑﺮداري )اﻋﺪاد  در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻧﻤﻮﻧﻪ (2791 ,ieN)ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﻓﻮاﺻﻞ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  -6-4ﺟﺪول
  ﺑﺎﺷﺪ.( ﺑﺎﻻي ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و زﻳﺮ ﻗﻄﺮ ﻣﺮﺑﻮط ﺑﻪ ﺷﺒﺎﻫﺖ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ
  ﭼﺎﺑﻬﺎر  ﻓﻮﺟﻴﺮه  ﺟﺎﺳﻚ  
  0/40  0/11  0/00  ﺟﺎﺳﻚ
  0/30  0/00 98.0  ﻓﻮﺟﻴﺮه
  0/00 79.0 69.0  ﭼﺎﺑﻬﺎر
  
-( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺑﻴﻦ ﺟﺎﺳﻚ62ﻓﺠﻴﺮه )-ﭼﺎﺑﻬﺎر در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ، ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ
( و ﻓﺎﻛﺘﻮر ﻣﺬﻛﻮر ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ 00.1ﻓﺠﻴﺮه)-( ﺑﺪﺳﺖ اﻣﺪ.ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﭼﺎﺑﻬﺎر41ﭼﺎﺑﻬﺎر)
( ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ 39.0ﻓﺠﻴﺮه ﻣﺴﺎوي )-ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﺟﺎﺳﻚ-ﻧﻮاﺣﻲ ﺟﺎﺳﻚ
  (.7-4( ﺛﺒﺖ ﮔﺮدﻳﺪ.  )ﺟﺪول 10.0ﻲ ﺟﺎﺳﻚ و ﭼﺎﺑﻬﺎر ﺑﻪ ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮ )( و در ﻧﻮاﺣ50.0ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﻓﺠﻴﺮه )
  
  (  وdH(، ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ)Hﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ي ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ )- 7-4ﺟﺪول 
  ( در ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪTiPﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي )
  TiP  dH H  ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ
  20.0  39.0  02  ﻓﺠﻴﺮه-ﺟﺎﺳﻚ
  50.0  39.0  41  ﭼﺎﺑﻬﺎر-ﺟﺎﺳﻚ
  10.0  00.1  62  ﭼﺎﺑﻬﺎر-ﻓﺠﻴﺮه
   
ﺷﻮد.  ( دﻳﺪه ﻣﻲ87.1( و ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺗﺮﻳﻦ ، ﺑﻴﻦ ﺟﺎﺳﻚ و ﻓﺠﻴﺮه )47.2ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎر )
%( و اﻳﻦ ﺷﺎﺧﺺ در 20.0ﻧﺸﺎن داد ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ واﮔﺮاﻳﻲ ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎر ) 1ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ آزﻣﻮن واﮔﺮاﻳﻲ
  (. 8-4%( ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ)ﺟﺪول 10.0ﺑﻴﻦ ﻧﻮاﺣﻲ ﺟﺎﺳﻚ و ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻛﻤﺘﺮ )
  
  ( ﻣﻴﺎن ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻘﺎﻳﺴﻪyxD( ، واﮔﺮاﻳﻲ )mN( ، ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ )tsFاﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ)- 8-4ﺟﺪول 
  yxD  mN  tsF  ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ
  20.0  87.1  21.0  ﻓﺠﻴﺮه-ﺟﺎﺳﻚ
  60.0  47.2  80.0  ﭼﺎﺑﻬﺎر-ﻓﺠﻴﺮه
  10.0  29.1  11.0  ﭼﺎﺑﻬﺎر-ﺟﺎﺳﻚ
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  ﺤﺚ ﺑ -5
آﺷﻜﺎرﺳﺎزي ﭘﺮاﻛﻨﺶ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ، ﺗﻤﺎﻳﺰ رﻳﺨﺘﻲ و وﻳﮋﮔﻴﻬﺎي ﭘﺎﻳﻪ اي ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﻳﻜﻲ از ﭘﺎﻳﻪ اي ﺗﺮﻳﻦ ﻧﻴﺎزﻫﺎ در 
ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎي ﻣﻮرﻓﻮﻟﻮژﻳﻚ روش ﻣﻄﻤﺌﻨﻲ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ داﻧﺶ ﺑﻨﻴﺎن و ﺣﻔﺎﻇﺘﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎﺳﺖ . اﻣﺎ ﺑﺎﻳﺪ ﺗﻮﺟﻪ داﺷﺖ ﻛﻪ 
(. ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ دﻟﻴﻞ از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻪ ,7991 ,soolegroSﺟﻬﺖ ﺗﻔﻜﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي اﺣﺘﻤﺎﻟﻲ ﻧﻤﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ)
ﺻﻮرت ﻣﻮﻓﻘﻴﺖ آﻣﻴﺰي ﺟﻬﺖ اﻳﺠﺎد ارﺗﺒﺎط ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي اﺑﺰﻳﺎن و ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺳﺎﺧﺘﺎر ذﺧﺎﻳﺮ اﻧﻬﺎ اﺳﺘﻔﺎده ﻣﻴﺸﻮد 
ﻲ ژﻧﻮم ﺟﺎﻧﺪاران ﺑﺎ ﭘﻴﺸﺮﻓﺖ و ﺗﺠﻬﻴﺰ دﺳﺘﮕﺎه ﻫﺎي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ و ﻧﺮم اﻓﺰارﻫﺎي ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟ (.6002 ,.la te nedewreH)
ﺑﻬﺮه ﮔﻴﺮي از .  )9991 ,kcirdeH(ﺗﺨﺼﺼﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﻣﺘﺪاول ، اﺳﺎن ﺗﺮ و ﺑﻪ دور از ﻫﺮﮔﻮﻧﻪ ﺧﻄﺎ اﺳﺖ
ون ﮔﻮﻧﻪ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﺑﺰﻳﺎن ﻳﻜﻲ از راﻫﻬﺎي ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻬﺖ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﺑﺮرﺳﻲ ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ﻫﺎي در
اي ﻣﻮﺟﻮدات اﺑﺰي اﺳﺖ ، زﻳﺮا ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع زﻳﺴﺘﻲ و ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اﺑﺰﻳﺎن و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ارﺗﺒﺎط 
 ,.la te iealokliG inavzeR) ﻫﺎي ﺳﻴﺴﺘﻤﺎﺗﻴﻚ اﻳﻦ ﻣﻮﺟﻮدات درك روﺷﻨﻲ از ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻮاﻣﻊ زﻳﺴﺘﻲ ﻣﻲ دﻫﺪ
ﺎﺑﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ و ﻣﺤﺎﻓﻈﺖ از ذﺧﺎﻳﺮ ژﻧﻲ ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ دي ان ا  ﺷﺎﺧﺺ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺴﻴﺎر ﻣﻬﻤﻲ در ارزﻳ .(7002
اﻧﺠﺎم ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺟﻬﺖ ﻣﺪﻳﺮﻳﺖ ﺑﺮداﺷﺖ و ﺣﻔﻆ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻴﺎن  .(2991 ,.la te traggaTﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )
ﻣﻮﺟﻮد در ﺳﻮاﺣﻞ و ﻣﺼﺐ ﻫﺎ اﻫﻤﻴﺖ دو ﭼﻨﺪان دارد ، زﻳﺮا ﺑﺮ ﺧﻼف ﻣﺎﻫﻴﺎن اﻗﻴﺎﻧﻮﺳﻲ و ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺮﺟﺎﻧﻲ، ﻛﻪ 
اﻫﻤﻴﺖ ﺻﻴﺪ و ﺻﻴﺎدي  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ .( 8002 ,.la te enroHﻳﻜﻨﻮاﺧﺘﻲ را از ﺧﻮد ﻧﺸﺎن ﻣﻲ دﻫﻨﺪ)ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻘﺮﻳﺒﺎ 
 ,rebalB(ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺳﺎﻳﺮ آﺑﺰﻳﺎن ﻛﻤﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ اﻳﻦ اﺑﺰﻳﺎناﺳﺖ و ﺑﻪ ﻫﻤﻴﻦ ﻧﺴﺒﺖ، داﻧﺶ ﻣﺎ از  زﻳﺎددر آﺑﻬﺎي ﺳﺎﺣﻠﻲ 
  . )2002
( . 7991 ,.la te neipetS) اﺳﺖ ﺷﺪه ﺎدهﺟﺎﻧﻮري اﺳﺘﻔ ﻫﺎي ﮔﺮوه دراﻧﻮاع ﺗﺒﺎرزاﻳﺸﻲ رواﺑﻂ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺟﻬﺖ ﺑﺎرﻫﺎ AND 
 ﺟﻬﺖ ﻧﺘﻴﺠﻪ ﺗﻮاﻧﺎﻳﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮي در  .ﻣﻲ ﻳﺎﺑﻨﺪ ﺗﻜﺎﻣﻞ اي ﻫﺴﺘﻪ ﻫﺎي ژن از ﺗﺮ ﻣﺮاﺗﺐ ﺳﺮﻳﻊ ﺑﻪ ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﻫﺎي ژن
(. 1931ﺑﻪ ﻫﻢ را دارا ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ )ﻋﻠﻲ آﺑﺎدﻳﺎن وﻫﻤﻜﺎران،  ﻧﺰدﻳﻚ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪ ﻫﺎي ﺑﻴﻦ ﻣﻮﺟﻮد ﺗﻔﺎوﺗﻬﺎي دادن ﻧﺸﺎن
ﺷﺪه اﻧﺪ،  ﺟﺪا ﻫﻢ از ﺑﺮاي ﻣﺪت ﻛﻮﺗﺎﻫﻲ ﻛﻪ ﻫﺎﻳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ واﮔﺮاﻳﻲ ﻣﻴﺎن ﻧﻤﺎﻳﺎن ﺳﺎﺧﺘﻦ ﻫﺎ ﺟﻬﺖ ژن اﻳﻦ از ﻣﻌﻤﻮﻻً
 ژﻧﺘﻴﻜﻲ درون واﮔﺮاﻳﻲ ﻣﺘﻔﺎوت ، ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻴﺎن ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ژﻧﺘﻴﻜﻲ واﮔﺮاﻳﻲ ﺷﻮد. ﻣﻴﺰان ﻣﻲ اﺳﺘﻔﺎده
ﻓﺎﺻﻠﻪ  ﻣﺘﻔﺎوت، ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي درو ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ دي ان ا ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ  ﺑﺮرﺳﻲ از ﺣﺎﺻﻠﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﻴﺸﺘﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. اي ﮔﻮﻧﻪ
 ,.la te trebeH ) ﺗﻠﻘﻲ ﻣﻲ ﺷﻮد ﮔﻮﻧﻪ ﻋﻨﻮان ﭘﮋوﻫﺸﮕﺮان، ﺑﻪ ﺗﻮﺳﻂ ﻛﻪ را ﻧﻤﺎﻳﺎن ﻣﻲ ﺳﺎزﻧﺪ ﺷﻨﺎﺧﺘﻲ آراﻳﻪ ﻫﺎي
  (.4002
ﻳﻜﻲ از ﻣﻮاردي ﻛﻪ در روش ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژﻧﻮم ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ ﺑﺮرﺳﻲ و ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد، درﺻﺪ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎي 
% ﺑﺎ ﻧﺴﺒﺖ 33/06:Tو  %52/94:G% ، 71/22: C% ، 32/76: Aﻣﺨﺘﻠﻒ اﺳﺖ . در ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﻨﻮﻧﻲ ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي 
را در  CGد ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻧﺴﺒﺖ در ﺑﺮرﺳﻲ ﺧﻮ 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  draW  % ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ.24/17ﺑﺮاﺑﺮ   CG
ﮔﻮﻧﻪ از ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻏﻀﺮوﻓﻲ  16% و در ﺑﻴﻦ 74/1 1ﮔﻮﻧﻪ ﻣﺎﻫﻲ اﺳﺘﺨﻮاﻧﻲ 341در  1ﺳﻴﺘﻮﻛﺮوم اﻛﺴﻴﺪاز زﻳﺮ واﺣﺪ 
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 در ﺑﻴﻦ ﺳﻔﺮه ﻣﺎﻫﻲ ﻫﺎ ﺑﻴﺸﺘﺮ از ﻛﻮﺳﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﻮد.  CG% ﺑﺪﺳﺖ آوردﻧﺪ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﻛﻪ ﻧﺴﺒﺖ 24/2
ﮔﻮﻧﻪ از ﻛﻔﺸﻚ ﻣﺎﻫﻴﺎن ،  03ﺑﺮ روي  ANRr S61روي ژن  در ﺑﺮرﺳﻲ ﺧﻮد ﺑﺮ 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل odraP
%  ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 22/47: T% و 22/63:G% ، 52/38: C% ، 92/70:Aﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ درﺻﺪ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪﻫﺎ را ﭼﻨﻴﻦ ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻛﺮدﻧﺪ  
% ﺑﺮاورد ﺷﺪ. ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه اﺧﺘﻼف ﻧﺴﺒﻲ ﺑﺎ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از 84/2،  GCﻣﻴﺰان ﻧﺴﺒﺖ 
 (.5002 ,draWدر ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻫﻨﻮز ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﻧﺸﺪه اﻧﺪ ) CGﺎﻧﻮاده ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ. دﻻﻳﻞ ﺗﻔﺎوت در ﻧﺴﺒﺖ ﻣﺎﻫﻴﺎن دﻳﮕﺮ ﺧ
 noisrevsnarTو  noitisnarT ﺟﺎﻧﺸﻴﻨﻲ ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﻛﻪ در ﺑﻴﻦ ﺑﺎزﻫﺎي ﻳﻚ ﺗﻮاﻟﻲ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ از ﻧﻮع
و  Cﺑﺎز ﭘﻴﺮﻳﻤﻴﺪﻳﻦ ) ( ﺑﻪ ﺑﺎز ﭘﻮرﻳﻦ دﻳﮕﺮ و ﻳﺎ ﻳﻚGو  Aزﻣﺎﻧﻲ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ ﻳﻚ ﺑﺎز ﭘﻮرﻳﻦ )  noitisnarTاﺳﺖ.
زﻣﺎﻧﻲ رخ ﻣﻲ دﻫﺪ ﻛﻪ ﻳﻚ ﺑﺎز ﭘﻮرﻳﻦ ﺑﻪ ﺑﺎز ﭘﻴﺮﻳﻤﻴﺪﻳﻦ و ﻳﺎ  noisrevsnarT ( ﺑﻪ ﺑﺎز ﭘﻴﺮﻳﻤﻴﺪﻳﻦ دﻳﮕﺮ ﺗﺒﺪﻳﻞ ﺷﻮد وT
 ,.la te arumaTﺑﺎﻟﻌﻜﺲ ﺗﺒﺪﻳﻞ ﺷﻮد و اﻳﻦ دو ﻓﺎﻛﺘﻮر ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎي ﺗﻨﻮع ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﻄﺮح ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ )
  در ﻓﺠﻴﺮه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.noisrevsnarTو noitisnarT(.در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد 4002
ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ، ﺷﺎﺧﺺ ﺧﻮﺑﻲ ﺟﻬﺖ ﺗﻌﻴﻴﻦ ﻣﻴﺰان ﮔﻮﻧﺎﮔﻮﻧﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ اﺳﺖ. ﺗﺮاز ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ 
ﻣﻴﺘﻮاﻧﺪ از ﺻﻔﺮ )ﺗﻤﺎم اﻓﺮاد ﺟﻤﻌﻴﺖ داراي ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﺑﻪ( ﺗﺎ ﻳﻚ )ﻫﻤﻬﺎ ﻓﺮاد ﺟﻤﻌﻴﺖ داراي ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي 
(. در ﺗﺤﻘﻴﻖ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ در ﻓﺠﻴﺮه ﺛﺒﺖ ﮔﺮدﻳﺪ. 5002 ,.la te moibAﻣﺘﻔﺎوت( ﻣﺘﻐﻴﺮﺑﺎﺷﺪ)
( در ﻫﻤﻪ ﻧﻮاﺣﻲ ﺑﻪ ﺻﻮرت ﻣﺸﺘﺮك دﻳﺪه ﺷﺪ. 6و  2ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ داﺷﺖ. دو ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ)ﺷﻤﺎره 5و ﭼﺎﺑﻬﺎر  8ﺟﺎﺳﻚ 
 8و  2ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻬﺎي  ( ﺑﻴﻦ3ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ان ) 91و  81( ﺑﻴﻦ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻬﺎي 92در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻃﻮل اﺗﺼﺎل)
ﺟﺎﺳﻚ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻃﻮل اﺗﺼﺎل ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﺷﺒﺎﻫﺖ ﻣﻴﺎن ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ 
  دارا ﺑﻮد. 0/333و  0/682، 0/762ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ درﺻﺪ ﻓﺮاواﻧﻲ را در ﻧﻮاﺣﻲ ﺟﺎﺳﻚ، ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﻓﺠﻴﺮه ﺑﻪ ﻣﻴﺰان  2ﺷﻤﺎره 
( ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ.ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع 0/38( وﭼﺎﺑﻬﺎر)0/39ﺗﻴﺐ در ﻓﺠﻴﺮه )ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺑﻪ ﺗﺮ
( دﻳﺪه ﺷﺪ. 0/80( و در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺟﺎﺳﻚ و ﭼﺎﺑﻬﺎرﺑﻪ ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮ و ﻣﺴﺎوي )0/1ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي درﻓﺠﻴﺮه ﺑﻪ ﻣﻘﺪار)
(. ﺑﺎﻻﺗﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺑﻴﻦ  2-4( ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﮔﺮدﻳﺪ )ﺟﺪول 0/80( و ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي )0/88ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ )
( ﻛﻪ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ در ﺑﺮ داﺷﺘﻦ اﻛﺜﺮﻳﺖ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ 0/1ﭼﺎﺑﻬﺎر ﺛﺒﺖ ﺷﺪ)-ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه
( 0/39ﺟﺎﺳﻚ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان ﻣﺴﺎوي ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ)-ﺟﺎﺳﻚ و ﭼﺎﺑﻬﺎر-اﺳﺖ. ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ در ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮه
( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار اﻳﻦ ﺷﺎﺧﺺ 0/50(. ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮه و ﭼﺎﺑﻬﺎر )7-4)ﺟﺪول
(. ﻣﻘﺪارﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎي ﻣﻮرد اﺷﺎره در ﻓﺠﻴﺮه 7-4( ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪ )ﺟﺪول0/10در ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﺟﺎﺳﻚ )
ﻣﻘﺪار ﺑﻴﺸﺘﺮي را ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص دادﻧﺪ.در ﺗﻮﺟﻴﻪ اﻳﻦ ﻣﻄﻠﺐ دﻻﻳﻞ ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ را ﻣﻲ ﺗﻮان ذﻛﺮ ﻧﻤﻮد: ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻓﺠﻴﺮه 
ﻮﻧﻪ ﻣﻮردﻧﻈﺮ ﺑﺎﺷﺪ ، و ﻳﺎ اﻓﺰاﻳﺶ ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎي ﻣﺬﻛﻮر را ﻣﻲ ﺗﻮان ﻧﺸﺎن ﻣﻴﺘﻮاﻧﺪ زﻳﺴﺘﮕﺎه ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ از ﮔ
دﻫﻨﺪه ﭘﻮﻳﺎﻳﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻ و ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺗﺮ ﺑﻮدن ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ اﻳﻦ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﺳﺎﻳﺮ ﻧﻮاﺣﻲ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻓﺮﺻﺖ ﺑﻴﺸﺘﺮ 
ﻨﻴﻦ اﻳﻦ ﺑﺮاي ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻃﺒﻴﻌﻲ، ﺑﻬﺮه ﺑﺮدار ي ﺑﻬﻴﻨﻪ از ﻣﻨﺎﺑﻊ ﺷﻴﻼﺗﻲ آن و ﻋﺪم ﺗﺨﺮﻳﺐ زﻳﺴﺘﮕﺎه ﻃﺒﻴﻌﻲ داﻧﺴﺖ. ﻫﻤﭽ
ﻧﻜﺘﻪ ﺣﺎﺋﺰ اﻫﻤﻴﺖ اﺳﺖ ﻛﻪ ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ در ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ ﺑﻪ ﻋﻠﺖ وﺟﻮد ﺑﺮﺧﻲ ﻣﺤﺪودﻳﺖ ﻫﺎ ﻛﻢ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ و 
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ﺎي ﺑﺤﺚ ﺷﺪه در ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.دادن ﻫاﻳﻦ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺧﻮد ﻋﺎﻣﻠﻲ ﺑﺎﺷﺪ در ﺣﺼﻮل ﺑﺮﺧﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ. ﻛﻤﻴﻨﻪ  ﭘﺎراﻣﺘﺮ
ﺎﺻﻠﻪ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺣﻜﺎﻳﺖ از اﺳﺘﺮس ﻫﺎي ﻣﺤﻴﻄﻲ ﻳﻚ ﻣﻌﻨﺎي زﻳﺴﺘﻲ ﺑﻪ ﭘﺎراﻣﺘﺮﻫﺎي ﻣﺬﻛﻮر اﺳﺎن ﻧﻴﺴﺖ اﻣﺎ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣ
اﻳﻦ  ، دراﻳﻦ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺎﺷﺪ،ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻳﻜﻲ از ﻗﻄﺐ ﻫﺎي اﺻﻠﻲ ﺻﻴﺪ ﺻﻴﺎدي ﻛﺸﻮر اﺳﺖ اﻳﻦ اﻣﺮ در ﻛﻨﺎر اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع 
 ﻣﻴﺘﻮاﻧﺪ دﻟﻴﻠﻲ ﺑﺮ اﻓﺰاﻳﺶ اﺳﺘﺮس و اﻟﻮدﮔﻲ اﻳﻦ ﻧﺎﺣﻴﻪ ﺑﺎﺷﺪ. ﻧﻴﺰ اﺳﺖ ﺑﺎﻻرﻓﺖ و اﻣﺪ ﻛﺸﺘﻲ ﻫﺎي  ﻧﺮخﻣﻨﻄﻘﻪ ازاد 
 ﺳﺎﻳﺮ ه،اﻟﻮدﮔﻲ ﻫﺎ ﺣﺎﺻﻞ از ﻋﺒﻮر و ﻣﺮور ﻛﺸﺘﻲ ﻫﺎ )اﻟﻮدﮔﻲ ﻫﺎي ﻣﺤﻴﻄﻲ( ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﻨﺪ ازﺗﺨﺮﻳﺐ زﻳﺴﺘﮕﺎﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 
ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﻮﺛﺮ ﺑﺎﺷﻨﺪ.در واﻗﻊ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ در ﻣﺤﻴﻂ ﻫﺎي ﻧﺎﭘﺎﻳﺪار و ﭘﺮ اﺳﺘﺮس زﻧﺪﮔﻲ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ، 
ﻲ )ﭼﻨﺪ ﻧﺴﻞ(، ﭼﻨﺎﻧﭽﻪ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﺸﺎﺑﻪ در ﻣﺤﻴﻂ ﻫﺎي ﭘﺎﻳﺪار ﺑﻴﺸﺘﺮ اﺳﺖ اﻣﺎ در دوره ﻫﺎي ﻛﻮﺗﺎه ﺗﻜﺎﻣﻠ
ﮔﻮﻧﻪ اي ﺑﻪ ﻣﺪت ﻃﻮﻻﻧﻲ در ﻣﻌﺮض آﻟﻮدﮔﻲ ﻗﺮار ﮔﻴﺮد، در ﻣﺤﺪوده ي ﺳﻨﻲ ﺧﺎﺻﻲ ﺗﺤﺖ ﻓﺸﺎر ﺻﻴﺪ ﺑﺎﺷﺪ، 
زﻳﺴﺘﮕﺎه ﻃﺒﻴﻌﻲ آن از ﺑﻴﻦ ﺑﺮود و ﻳﺎ ﻣﻜﺎن ﺗﺨﻤﺮﻳﺰي آن ﻣﺤﺪود ﺷﻮد، ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ آن ﻛﺎﻫﺶ ﺧﻮاﻫﺪ ﻳﺎﻓﺖ و ﻳﺎ 
ر ﻃﻲ ﻧﺴﻞ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ ﺳﺒﺐ ﮔﺸﺘﻪ اﺳﺖ ﻛﻪ ﺗﻨﻬﺎ ﺗﻌﺪاد اﻳﻨﻜﻪ ﺻﻴﺪ ﺑﻲ روﻳﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺑﺎﻟﻎ و ﻋﺪم ﺟﺎﻳﮕﺰﻳﻨﻲ آﻧﻬﺎ د
ﻣﻌﺪودي ﻗﺎدر ﺑﻪ ازدﻳﺎد ﻧﺴﻞ ﺑﺎﺷﻨﺪ در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻣﺎﻫﻴﺎن زاده ﺷﺪه، از ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ اﻧﺪﻛﻲ ﺗﻮﻟﻴﺪ ﻣﻲ ﮔﺮدﻧﺪ ﻛﻪ اﻳﻦ اﻣﺮ ﺳﺒﺐ 
ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﮔﺮدد. ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻋﻼوه ﺑﺮ ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﺤﻴﻄﻲ و ﺧﺎرﺟﻲ ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﺘﺄﺛﺮ 
  (.0102 ,.la te hcleWر ذاﺗﻲ ﻳﻌﻨﻲ ﻣﺤﺪود ﺑﻮدن ﻗﻠﻤﺮو ﭘﺮاﻛﻨﺶ ﮔﻮﻧﻪ ي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺎﺷﺪ )از رﻓﺘﺎ
 .Pﺑﻮﺳﻴﻠﻪ ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژن ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪري ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ 2991و ﻫﻤﻜﺎران ﺑﺎ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﻛﻪ در ﺳﺎل  nednevO
در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺗﺎس ﻣﺎﻫﻲ  ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ. 0/59 -0/799اﻧﺠﺎم دادﻧﺪ داﻣﻨﻪ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ را sugrA
-Dﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ﻧﺎﺣﻴﻪ 6991و ﻫﻤﻜﺎران در   imezakruoP( ﻛﻪ ﺗﻮﺳﻂ iidatsnedleug resnepicAروﺳﻲ) 
اﻧﺠﺎم ﺷﺪه اﺳﺖ، ﻫﻔﺖ ﺗﺮﻛﻴﺐ ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﻣﺨﺘﻠﻒ در اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ ﮔﺰارش ﺷﺪ ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻨﻮع  POOL
ﺑﺎ ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ  9991در ﺳﺎل  و ﻫﻤﻜﺎران  drofknaL ﺑﻴﺎن ﺷﺪ. 0/57و  0/50ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي و ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ﺑﻪ ﺗﺮﺗﻴﺐ 
ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ   0/70-0/23و ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي را   0/74-0/26ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ را ،sutaludnu.Mدر ﻣﺎﻫﻲ  ANDtm
 در ﻣﺎﻫﻲ POOL-Dﺑﺎاﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ ژن 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل   moibAدر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اي ﻛﻪ  ﻧﻤﻮدﻧﺪ.
ﺑﺪﺳﺖ  0/9500-0/330و ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي  0/19-1/ 00اﻧﺠﺎم دادﻧﺪ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ suretpolytcad.H
آﻣﺪ.ﭘﺎراﻣﺘﺮﻫﺎي ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪه ﺑﺎ داده ﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از اﻳﻦ ﭘﮋوﻫﺶ ﻫﻤﺨﻮاﻧﻲ ﻧﺪارﻧﺪ ﻛﻪ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺗﻔﺎوت در ﮔﻮﻧﻪ 
  ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ و ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻮﺟﻴﻪ ﭘﺬﻳﺮ اﺳﺖ.
ﻳﻜﻲ از ﺷﺎﺧﺺ ﻫﺎي ﺑﺴﻴﺎر ﻣﻬﻢ در ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ . ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ از اﻳﻦ  ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ
، اﻣﻜﺎن ﺗﻮﻟﻴﺪ ﮔﺴﺘﺮه اي از ژﻧﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ را،  2وﺟﺪاﻳﻲ 1روي اﻫﻤﻴﺖ دارد ﻛﻪ در ﻃﻲ ﻓﺮاﻳﻨﺪﻫﺎي ﻃﺒﻴﻌﻲ ﻧﻮﺗﺮﻛﻴﺒﻲ
ﻪ ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ﻣﻨﺎﺳﺒﻲ ﺟﻬﺖ در ﻧﺘﻴﺠ ﺑﺮاي ﺑﻬﺮه ﺑﺮداري ﺷﺎﻳﺴﺘﻪ از ﻣﻨﺎﺑﻊ ﺑﻪ روﺷﻬﺎي ﻣﺨﺘﻠﻒ، ﻓﺮاﻫﻢ ﻣﻲ آورد.
ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ ﻧﺸﺎن ﻣﻲ  (.7002 ,.la te ieFارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻳﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ در ﻧﻈﺮ ﮔﺮﻓﺘﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد )
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دﻫﻨﺪ ﻛﻪ اﻛﺜﺮ ﻣﻮاﻗﻊ اﻓﺮادي ﻛﻪ داراي ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ، ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ اﻓﺮادي ﻛﻪ داراي 
ﻠﻔﻲ ﻣﺎﻧﻨﺪ رﺷﺪ، ﺑﺎروري، و ﭘﺎﻳﺪاري در ﺑﺮاﺑﺮ ﺑﻴﻤﺎري ﻫﺎ، ﺑﺮﺗﺮي ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﻤﺘﺮي ﻫﺴﺘﻨﺪ، در وﻳﮋﮔﻴﻬﺎي ﻣﺨﺘ
در ( . در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ ، داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه  در ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه 1002 ,.la te uXدارﻧﺪ)
 ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ در ﺷﺪه دﻳﺪه ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻘﺪار ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ.   ﺑﻮد 0/74 ﻛﻞ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺑﺎ  0/54 – 0/05 ﻣﺤﺪوده
. داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ( 0/05) ﻓﺠﻴﺮه ﻫﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ در  ﺷﺪه، دﻳﺪه ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ و( 0/54)
ﺑﻮد. ﻓﺠﻴﺮه ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر را داﺷﺖ  0/17ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  0/77ﺗﺎ  0/76ﺑﺮاورد ﺷﺪه ﺑﻴﻦ 
در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ در  ( ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.0/76ه ﺑﻪ ﻣﻴﺰان ﻛﻤﺘﺮ )( و در ﻧﺎﺣﻴﻪ ﭼﺎﺑﻬﺎر  ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮاورد ﺷﺪ0/27)
ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮاورد ﺷﺪه ﻣﻘﺪار ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺗﻤﺎﻣﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺷﺪه ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 
ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﻛﺎﻫﺶ در ﺗﻐﻴﻴﺮ ﭘﺬﻳﺮي ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻪ ( 4-4ﺗﺮي را ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد )ﺟﺪول
 ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻋﻮاﻣﻠﻲ اﺛﺮ در ﺗﻮاﻧﺪ ﻣﻲ 0/54 <oH<0/05اﺳﺖ . ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺑﻮدن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ﻫﺎ  در ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﻛﺎﻫﺶ ﺷﺪﻳﺪ ﺟﻤﻌﻴﺖ در اﺛﺮ ﺻﻴﺪ زﻳﺎد ﻳﺎ ﻋﻮاﻣﻠﻲ ﻣﺎﻧﻨﺪ درون آﻣﻴﺰي و ﻳﺎ اﻧﺘﺨﺎب ﻃﺒﻴﻌﻲ  ، ﻫﺎ ﺗﺨﻤﺮﻳﺰﮔﺎه ﺗﺨﺮﻳﺐ
 وﻳﮋﮔﻴﻬﺎي ﭘﻴﺮو ﺗﻮاﻧﺪ ﺎﻫﻴﺎن ﻣﻲ( . ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﻣ9002 ,.la te gnehZ;2002 ,.la te resuaHﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺑﺎﺷﺪ )
ﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻﺗﺮي )ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺗﻨ ﺳﻄﻮح داراي درﻳﺎﻳﻲ ﻫﺎي ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻌﻤﻮﻻً.  ﺑﺎﺷﺪ آﻧﻬﺎ زﻳﺴﺘﮕﺎه از ﺑﺎزﺗﺎﺑﻲ و زﻳﺴﺘﻲ
( ﻣﻲ 0/86= eH( و ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي رودﻛﻮچ )ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 0/64= eH( ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي آب ﺷﻴﺮﻳﻦ )ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 0/97= eH
  ﻣﺤﺪوده ( . ﺑﻨﺎﺑﺮ اﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر، در ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ0002 ,esivA dna ydooWeDﺑﺎﺷﻨﺪ )
  ﻧﺎﻣﻌﻤﻮل ﻧﻴﺴﺖ .  0/17ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ  0/76<eH <0/27
ﻧﺎﺣﻴﻪ ﻓﺠﻴﺮه داراي ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻧﻮاﺣﻲ دﻳﮕﺮ ﺑﻮد اﻳﻦ در ﺣﺎﻟﻲ اﺳﺖ ﻛﻪ ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان 
ﻣﻄﻠﺐ ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه اﻳﻦ اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻴﺰان ﺗﻐﻴﻴﺮﭘﺬﻳﺮي و ﺟﻬﺶ در ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ را ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد،اﻳﻦ 
ﻓﺠﻴﺮه ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ دﻳﮕﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ ﻣﺘﻔﺎوت اﺳﺖ .در واﻗﻊ ﻣﻲ ﺗﻮان ﺑﺎﻻﺗﺮ ﺑﻮدن ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ در ﻓﺠﻴﺮه را ﻧﺸﺎﻧﻪ ﺑﺎﻻ 
ﻪ ﺑﻮدن ﺗﻨﻮع و ﺳﺎﺧﺘﺎر ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺗﺮ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻳﺎ ﻋﺪم ﺗﺨﺮﻳﺐ زﻳﺴﺘﮕﺎﻫﻲ ، ﺑﺮون زادآوري و...  در اﻳﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﺴﺒﺖ ﺑ
  دﻳﮕﺮ اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه داﻧﺴﺖ . 
و  0/4-0/68در ﺑﺮرﺳﻲ  ﺑﺮ روي ﺗﺎﺳﻤﺎﻫﻲ اﻳﺮاﻧﻲ داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه را  5831ﺧﻮش ﺧﻠﻖ در ﺳﺎل 
در ﻣﺎﻫﻲ ازون ﺑﺮون داﻣﻨﻪ  6831ﻧﻮروزي در ﺳﺎل  ﻧﺸﺎن داد. 0/38-0/39داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر را 
ﻗﻠﻴﭻ  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﻧﻤﻮد. 0/345-0/759و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر را  0/132-1را ﺑﻴﻦ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه 
در درﻳﺎي ﺧﺰر ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ  oiprac sunirpyCدر ﺑﺮرﺳﻲ روي ﻛﭙﻮر ﻣﺎﻫﻲ ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ  9831 در ﺳﺎل ﭘﻮر
 0/97 -0/39( و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮاورد ﺷﺪه را در داﻣﻨﻪ 0/99)ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 0/69 - 1/00ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه را در داﻣﻨﻪ 
( ﺑﻪ دﺳﺖ آورد و ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي ﻧﻤﻮد ﻛﻪ اﻳﻦ ﻣﺎﻫﻲ ﺑﺎ وﺟﻮد ﻓﺸﺎر ﺻﻴﺎدي ﻫﻨﻮز از ﻧﻈﺮ ژﻧﺘﻴﻜﻲ 0/09)ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ
در درﻳﺎﭼﻪ آدرﻳﺎﺗﻴﻚ  sutaromram omlaSﺑﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺮ روي  5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  guJ وﺿﻌﻴﺖ ﺧﻮﺑﻲ دارد.
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 0/27 - 0/60ﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﺮ اورد ﺷﺪه و داﻣ 0/56 - 0/21داﻣﻨﻪ داﻣﻨﻪ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه را 
  ﺑﺮآورد ﻧﻤﻮدﻧﺪ.
در ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎي ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ، ﻏﻨﺎي آﻟﻠﻲ ﻧﺴﺒﺖ ﺑﻪ ﻫﺘﺮوزاﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ داراي اﻫﻤﻴﺖ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ زﻳﺮا ﺑﺎﻻ 
ﺑﻮدن ﻏﻨﺎي آﻟﻠﻲ ﻧﺸﺎن دﻫﻨﺪه ﺑﺎﻻ ﺑﻮدن اﻧﺪازه ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺆﺛﺮ اﺳﺖ و ﺑﻬﺮه ﮔﻴﺮي از آن ﺟﻬﺖ ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ 
 ,asreP dna ziDﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﺑﺮاي ﺑﺮﻧﺎﻣﻪ ﻫﺎي ﺑﻬﮕﺰﻳﻨﻲ ﻳﺎ ﺣﻔﺎﻇﺖ اﻧﺘﺨﺎب ﺷﺪه اﻧﺪ، ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺗﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ )
( را از ﻧﻈﺮ اﻳﻦ 21( را دارا ﺑﻮد و ﭼﺎﺑﻬﺎرﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار )51(.در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻓﺠﻴﺮه ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻏﻨﺎي اﻟﻠﻲ )9002
ﻮد ﻛﻪ ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ و ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻧﻴﺰ ﭘﺎراﻣﺘﺮ ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد.ﻃﺒﻖ ﻣﻄﺎﻟﺐ ذﻛﺮ ﺷﺪه ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻣﻲ ﺷ
  ﻣﻮﻳﺪ اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ.
( و در ﻣﺎﻫﻴﺎن 7/5(، در ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻴﺮﻳﻦ )02/6ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺗﻌﺪاد آﻟﻠﻬﺎ در ﻫﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه ژﻧﻲ، در ﻣﺎﻫﻴﺎن آب ﺷﻮر )
 اﻣﺎ ﻣﻄﺎﺑﻘﺖ ﻧﺪاﺷﺘﻦ داده ﺣﺎﺻﻞ از اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ(0002 ,esivA dna ydooweD( ﮔﺰارش ﺷﺪه اﺳﺖ )11/3رودﻛﻮچ )
  را ﻣﻴﺘﻮان ﺑﻪ ﻋﻠﺖ ﻣﺤﺪود ﺑﻮدن ﻓﻀﺎي ﻛﺎري و ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ داﻧﺴﺖ.
ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ در ژﻧﻮم ﻣﻮﺟﻮدات ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﺷﺎﺧﺺ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ارزﺷﻤﻨﺪ ﺑﺮاي ارزﻳﺎﺑﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ 
ﻃﻲ ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﺻﻮرت ﮔﺮﻓﺘﻪ (.6002 ,.la te iahTﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﺣﺎﻓﻈﺖ از ذﺧﺎﻳﺮ ژﻧﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﺤﺴﻮب ﻣﻲ ﺷﻮد )
(ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص 73( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ را ﺟﺎﺳﻚ)74ﺷﺪ ﻛﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﺗﻌﺪاد ﺟﺎﻳﮕﺎه ﭘﻠﻲ ﻣﻮرف را ﻓﺠﻴﺮه ) ﻣﺸﺨﺺ
 داد، ﻛﻪ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺑﻪ ﺗﻌﺪاد ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭗ ﻫﺎ و ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ ذﻛﺮ ﺷﺪه دور از ذﻫﻦ ﻧﻤﻲ ﻧﻤﺎﻳﺪ.
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﺮرﺳﻲ  واﻳﻨﺒﺮگ ﻧﺸﺎن داد ﻫﺮ ﺳﻪ -در ﺑﺮرﺳﻲ ﺣﺎﺿﺮ، ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺪﺳﺖ آﻣﺪه از ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺰان ﺗﺮازﻣﻨﺪي ﻫﺎردي
 در واﻳﻨﺒﺮگ –(. ﺗﺮازﻣﻨﺪي ﻫﺎردي 4-4)ﺟﺪول (50.0<p) ﺷﺪه داراي اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﻨﻲ داري از اﻳﻦ ﺗﺮاز ﻫﺴﺘﻨﺪ
 ﺟﻬﺶ اﺣﺘﻤﺎل و ﺗﺼﺎدﻓﻲ ﮔﻴﺮي ﺟﻔﺖ ، ﺑﺴﺘﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ، اﻓﺮاد ﺑﺎﻻي ﺷﻤﺎر ﭼﻮن ﺷﺮاﻳﻄﻲ ﻛﻪ اﺳﺖ ﺻﺎدق ﺟﻮاﻣﻌﻲ
 وﻳﻨﺒﺮگ-ﻫﺎردي ﺗﺮاز از اﻧﺤﺮاف  (.9691 ,thgirW در   ;8091 ,grebnieW ;8091 ,ydraHﻓﺮﻣﺎ ﺑﺎﺷﺪ ) ﺣﻜﻢ آن در ﺑﺎﻻ
ﺻﻔﺮي و ﻫﻤﻜﺎران، ، 0931، رﺿﺎﻳﻲ و ﻫﻤﻜﺎران 7831)ﺧﺎرا وﻫﻤﻜﺎران زﻳﺎد دﻳﺪه ﻣﻲ ﺷﻮد  ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ در
وﻫﻼﻧﺪ  اﺛﺮ زﻳﺎدي ﻣﺎﻧﻨﺪ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي اﻣﺎ اﺳﺖ ﻧﺸﺪه ﺷﻨﺎﺧﺘﻪ ﺧﻮﺑﻲ زﻳﺴﺘﻲ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﺑﻪ دﻻﻳﻞ  . (6831
درون آﻣﻴﺰي  و  ﺷﻮد( ﻣﻲ ﻫﻤﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺳﺒﺐ اﻓﺰاﻳﺶ ﻛﻪ ﻣﺨﺘﻠﻒ ﻓﺮاواﻧﻲ آﻟﻠﻲ ﺑﺎ ﺷﺪن ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي )ﺗﺮﻛﻴﺐ
ﻣﻲ ﺷﻮد( را ﻣﻲ ﺗﻮان از ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﻮﺛﺮ در اﻳﻦ  ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻛﺎﺳﺘﻲ ﻛﻪ ﻋﺎﻣﻞ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪ اﻓﺮاد ﺑﻴﻦ )ﺟﻔﺘﮕﻴﺮي
ﻣﺎﻫﻴﺎن واﻳﻨﺒﺮگ در دﻳﮕﺮ  -(.ﻣﺸﺎﻫﺪات ﻫﻤﺴﺎﻧﻲ در ﺧﺮوج از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي9002 ,aserP dna ziDﭘﺪﻳﺪه ذﻛﺮ ﻛﺮد )
  درﻳﺎﻳﻲ و دﻳﮕﺮ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه ﻧﻴﺰ دﻳﺪه ﺷﺪه اﺳﺖ.
ﻫﺎ، اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل را ﻧﺎﺷﻲ از ﻣﻬﺎﺟﺮت  در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﺎﺳﻤﺎﻫﻲ اﻳﺮاﻧﻲ، در ﺗﻤﺎم ﺟﺎﻳﮕﺎه 5831ﺧﻮش ﺧﻠﻖ در ﺳﺎل  
ﻣﺎﻫﻴﺎن ﻣﻮﻟﺪ در ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري، ﺗﻼﻗﻲ ﺧﻮﻳﺸﺎوﻧﺪي، ﺧﻄﺎي ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﺮداري ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ 
ﺑﺎ ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﺎﻫﻲ  9831ﻫﺎ در ﺑﻌﻀﻲ از ﻣﻨﺎﻃﻖ اﻋﻼم ﻛﺮد. رﺿﺎﻳﻲ و ﻫﻤﻜﺎراﻧﺶ در ﺳﺎل  ﻫﺎ و ﺗﻌﺪاد ﻛﻢ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻴﺖﺟﻤﻌ
در ﺑﺮرﺳﻲ  8831ﺳﺎﻻري در ﺳﺎل  ﺳﻔﻴﺪ، ﻋﻠﺖ اﻧﺤﺮاف را ﻋﻤﻠﻴﺎت ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ و ﺑﺎزﺳﺎزي ذﺧﺎﻳﺮ اﻋﻼم ﻛﺮدﻧﺪ.
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 0931ﻧﻤﻮد . ﻛﺸﻴﺮي و ﻫﻤﻜﺎراﻧﺶ در ﺳﺎل روي ﻣﺎﻫﻲ ، اﻛﺜﺮ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎي ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه را ﺧﺎرج از ﺗﻌﺎدل ﻣﻌﺮﻓﻲ 
ﻣﻮرد، اﻧﺤﺮاف ﻣﻌﻨﻲ  01اﻳﺴﺘﮕﺎه ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه  در  02در ﺑﺮرﺳﻲ روي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ در ﻣﻨﺎﻃﻖ اﻧﺰﻟﻲ و ﮔﻤﻴﺸﺎن از 
و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل   seravilO-ahcoR داري از ﺗﻌﺎدل ﻳﺎﻓﺘﻨﺪ و دﻟﻴﻞ اﻳﻦ اﻣﺮ را ﻛﺎﻫﺶ ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ.
و  malAﺻﺨﺮه ﻣﺎﻫﻲ ﻣﻜﺰﻳﻜﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﻛﻪ ﻫﻤﻪ اﻳﺴﺘﮕﺎه ﻫﺎ در ﺗﻌﺎدل ﻗﺮار دارﻧﺪ. در ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺮ روي  3002
واﻳﻨﺒﺮگ را ﺑﻪ اﻧﺪازه  -ﻋﻠﺖ اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي altac altaCدر ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ  5002در ﺳﺎل  malsI
( suisul xosEﻲ )ﺑﻪ ﺑﺮرﺳﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ اردك ﻣﺎﻫ 5002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  ettihgirBﻛﻢ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻧﺴﺒﺖ دادﻧﺪ . 
واﻳﻨﺒﺮگ را در ده درﺻﺪ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﺑﻪ ازاي ﻛﻞ ﺟﺎﻳﮕﺎه ﻫﺎ ﻳﺎﻓﺘﻨﺪ ﻛﻪ دﻟﻴﻞ  -ﭘﺮداﺧﺘﻨﺪ و اﻧﺤﺮاف از ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي
در  6002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  elhaD آن را اﻧﺪازه ﻛﻮﭼﻚ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ ﻧﺎﺷﻲ از ﺣﻮادث ﭘﺲ از ﻳﺨﺒﻨﺪان ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ.
واﻳﻨﺒﺮگ را ﺑﻪ ﻋﻠﺖ اﻓﺰاﻳﺶ ﻫﻮﻣﻮزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ،  -ﺗﻌﺎدل ﻫﺎردي اﻧﺤﺮاف در،  auhrom sudaGﺑﺮرﺳﻲ ﺗﺮﻛﻴﺐ ذﺧﺎﻳﺮ 
  . ﻫﺎ ﺑﻴﺎن ﻛﺮدﻧﺪ راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻛﺎﻓﻲ ﻧﺒﻮدن ﻧﻤﻮﻧﻪ
ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻳﻜﻲ از ﻣﻬﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻌﻴﺎرﻫﺎ در ﺗﻜﻮﻳﻦ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ اﺳﺖ ﺑﻪ ﻃﻮري ﻛﻪ ﻣﻴﺰان 
(. ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻪ ﺗﻌﺪاد 3991 ,niktalS) آن ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ واﺣﺪ ﺗﻜﺎﻣﻠﻲ ﻣﺴﺘﻘﻞ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﺤﻠﻲ ﻳﻚ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ
ﺷﻮد. ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﺨﺘﻠﻔﻲ ﺑﺮ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن  ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﻬﺎﺟﺮ از ﻳﻚ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﻪ ﻣﻨﻄﻘﻪ ي دﻳﮕﺮ در ﻃﻲ ﻳﻚ ﻧﺴﻞ اﻃﻼق ﻣﻲ
ژﻧﻲ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﮔﺬار اﺳﺖ ﻳﻜﻲ از اﻳﻦ ﻋﻮاﻣﻞ ﺟﺮﻳﺎن ﻫﺎي اﺑﻲ اﺳﺖ.ﺟﺮﻳﺎن ﻫﺎي اﺑﻲ ﻧﺎﺷﻲ از ﺑﺎدﻫﺎي ﻣﻮﺳﻤﻲ ﻳﻜﻲ از 
ﺰاﻳﺶ ﻣﻬﺎﺟﺮت و ﺑﻪ دﻧﺒﺎل ان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻛﻤﻚ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ.از دﻳﮕﺮ ﻋﻮاﻣﻞ ﻣﻮﺛﺮ ﻃﻮل ﻋﻤﺮ ﻋﻮاﻣﻠﻲ ﻫﺴﺘﻨﺪ ﻛﻪ ﺑﻪ اﻓ
ﺳﺎل(  41ﮔﻮﻧﻪ اﺑﺰي ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ  ﻛﻪ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻳﻦ ﻛﻪ ﮔﻮﻧﻪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه داراي ﺳﻦ ﺑﺎﻻﻳﻲ اﺳﺖ )
ت و ﭘﺮاﻛﻨﺶ در ﻧﺘﻴﺠﻪ اﻣﻜﺎن ﻣﻬﺎﺟﺮت و در واﻗﻊ داراي ﺷﺎﻧﺲ ﺑﻴﺸﺘﺮي ﺟﻬﺖ  اﻧﺠﺎم ﻣﻬﺎﺟﺮ، ( 2931)ﺳﺎﻻرﭘﻮري، 
، ﻣﻲ ﺗﻮان ﺑﻪ  ﻲ ﻛﻪ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﻣﻄﻠﻮﺑﻲ ﺑﺮ ﻣﻬﺎﺟﺮت و ﺗﺒﺎدل ژﻧﻲ داردو ﺑﻪ دﻧﺒﺎل اﻳﻨﻬﺎ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ دارد.از دﻳﮕﺮ ﻋﻮاﻣﻠ
روش ﺗﻮﻟﻴﺪﻣﺜﻞ اﺷﺎره ﻛﺮد.ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ از ﻃﺮﻳﻖ ﺑﺮون اﻣﻴﺰي ﺗﻮﻟﻴﺪﻣﺜﻞ ﻣﻴﻜﻨﻨﺪ ﻗﺎدر ﺑﻪ ﺗﺒﺎدل ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮي 
(. از دﻳﮕﺮ 2931ن اﻣﻴﺰي ﺗﻮﻟﻴﺪﻣﺜﻞ ﻣﻲ ﻛﻨﻨﺪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ)ﻣﻠﻜﻴﺎن، در ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ ﺑﺎ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﻳﻲ ﻛﻪ ﻓﻘﻂ از ﻃﺮﻳﻖ درو
ﻛﻪ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﻓﺎﺻﻠﻪ اﻳﺴﺘﮕﺎﻫﻬﺎ ،ﻣﻴﺰان ﻣﻬﺎﺟﺮت در اﻳﻦ ﭘﮋوﻫﺶ ﺑﺎ ﻣﻴﺰان  اﺳﺖﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ  ﺗﺎﺛﻴﺮﮔﺬارﻋﻮاﻣﻞ 
 ﻧﺎمدﻫﺎن ﺳﻴﺎه را ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻣﻄﺎﺑﻘﺖ ﻧﺪارد،ﻳﻜﻲ از ﻋﻠﻞ اﻳﻦ ﻣﻄﻠﺐ را ﻣﻴﺘﻮان ﺧﻮاﺳﺘﮕﺎه ﮔﻮﻧﻪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه 
ﺑﺎﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻳﻦ ﻛﻪ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ از اﻗﻴﺎﻧﻮس ﻫﻨﺪ وارد درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﻣﻲ ﺷﻮد ﻣﻲ ﺗﻮاﻧﺪ ﺗﺎﺛﻴﺮ ﺑﺴﺰاﻳﻲ در اﻳﺠﺎد ﺗﻔﺎوت  ﺑﺮد.
در ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ و ﻋﺪم ﺗﻄﺎﺑﻖ ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ داﺷﺘﻪ ﺑﺎﺷﺪ.  ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻄﺎﻟﺐ ذﻛﺮ ﺷﺪه  
ﻫﺮ ﭼﻪ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ دو   از اﻧﺘﻈﺎر ﻧﻴﺴﺖ. دورﻣﻬﺎﺟﺮت ﮔﻮﻧﻪ ﻣﻮرد  ﺑﺤﺚ و ﺗﺒﺎدل ژﻧﻲ اﻳﻦ ﮔﻮﻧﻪ اﻣﺮي 
ﻣﻨﻄﻘﻪ ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺑﺎﺷﺪ ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ آن اﺳﺖ ﻛﻪ ﻣﻬﺎﺟﺮت ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺑﻮده و اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻤﺘﺮ اﺳﺖ.ﻧﻘﺶ اﺧﺘﻼف 
ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ واﺑﺴﺘﻪ ﺑﻪ آن در ﺷﻜﻞ ﮔﻴﺮي اﻟﮕﻮي اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ، از ﻧﻈﺮ ﺗﺌﻮري و ﺗﺠﺮﺑﻲ ﺑﻪ ﺧﻮﺑﻲ ﺑﻪ 
ﺑﺎﺷﺪ، ﺟﺮﻳﺎن  1 >mN، ﻫﺮﮔﺎه7002در ﺳﺎل و ﻫﻤﻜﺎران  iL(. ﺑﺮ اﺳﺎس ﮔﺰارش 4002 ,tessuoRﺖ )اﺛﺒﺎت رﺳﻴﺪه اﺳ
ﺑﺎﺷﺪ، راﻧﺶ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺻﻠﻲ ﺗﺮﻳﻦ ﻋﺎﻣﻞ در اﻳﺠﺎد ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ اﺳﺖ. ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ از آﻧﺠﺎ ﻛﻪ  1 <mNژﻧﻲ و ﻫﺮﮔﺎه 
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ﺎد ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ( ﺑﺰرﮔﺘﺮ از ﻳﻚ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪ، ﻋﺎﻣﻞ اﺻﻠﻲ اﻳﺠ2/41ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ )
  ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه در ﻧﻮاﺣﻲ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻮده اﺳﺖ .
ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪه ، ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮرﺳﻲ ﺷﺪه  دور از اﻧﺘﻈﺎر ﻧﻴﺴﺖ، اﺧﺘﻼف 
ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻲ ﺑﺮآورد  روش ﻣﺮﺳﻮم  ،ﻧﻤﺎﻳﺶ ﻣﻴﺪﻫﻨﺪ  TSFژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻛﻪ ان را ﺑﺎ ﺷﺎﺧﺺ 
ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺷﺎﻣﻞ اﻧﺪازه ﮔﻴﺮي ﺗﻤﺎﻳﺰ در زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ اﺳﺖ و ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻛﺎرﺑﺮد را در آزﻣﻮن واﮔﺮاﻳﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ TSF ﺑﺎﺷﺪ.
ﻛﻞ در ﺑﻴﻦ زﻳﺮ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ دارد و ﻣﻘﺪار آن ﻫﻤﻴﺸﻪ ﻣﺜﺒﺖ ﺑﻮده وﺑﻴﻦ ﻋﺪد ﺻﻔﺮ )ﻫﻴﭻ زﻳﺮﺟﻤﻌﻴﺘﻲ وﺟﻮد ﻧﺪارد( و ﻳﻚ 
در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ ﻛﺎﻣﻞ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎ( ﻣﺘﻐﻴﺮ اﺳﺖ. )وﺟﻮد زﻳﺮﺟﻤﻌﻴﺖ و ﺟﺪاﻳﻲ
( ﺗﻌﻴﻴﻦ 0/80) ﭼﺎﺑﻬﺎر -( و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار اﻳﻦ ﺷﺎﺧﺺ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮه0/21) ﺟﺎﺳﻚ-ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮه
 ( و2/47) رﺎﭼﺎﺑﻬ-ﮔﺮدﻳﺪ در ﻛﻨﺎر اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﺑﺎﻳﺪ ﻋﻨﻮان ﻧﻤﻮد ﻛﻪ ﺣﺪاﻛﺜﺮ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه
ﺑﺎﺷﺪ، ﺗﻤﺎﻳﺰ  0/50اﮔﺮ ﺑﻴﻦ ﺻﻔﺮ ﺗﺎ  tsFﻣﻘﺪار(. 8-4( ﺛﺒﺖ ﮔﺮدﻳﺪ)ﺟﺪول1/87) ﺟﺎﺳﻚ-ﺣﺪاﻗﻞ آن ﺑﻴﻦ ﻓﺠﻴﺮه
 ,niluoM dna xollaB ) ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺧﻴﻠﻲ ﺑﺎﻻ اﺳﺖ. 0/52ﺗﻤﺎﻳﺰ ﺑﺎﻻﺳﺖ و ﻣﻘﺪار ﺑﺎﻻي  0/51ﺗﺎ 0/50ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ،ﺑﻴﻦ
در ﻣﺤﺪوده  0/1ﻫﺎي ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ ﺑﺎﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ . (8791 ,thgarW؛ 2002
 )ﮔﺰارش ﺷﺪه اﺳﺖ( 0/20آن ) ﺑﺮاي ﻣﺎﻫﻴﺎن درﻳﺎﻳﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ اﺳﺖ، و ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ tsFﻣﻌﻤﻮﻻ  ﻣﻴﺎﻧﻪ ﻗﺮار ﺧﻮاﻫﺪ داﺷﺖ.
ﻛﻪ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺣﺎﺻﻞ از اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺑﺎ اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﻣﻄﺎﺑﻘﺖ ﻧﺪاﺷﺘﻪ و ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ ﻣﻴﺰان ﺑﻴﺸﺘﺮي از ﺗﻤﺎﻳﺰ ﻣﻴﺎن   8991 ,selpaW(
 ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎﺳﺖ.
و ﺗﻤﺎﻳﺰ  0/310-0/430ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻠﻤﻪ در درﻳﺎي ﻣﺎزﻧﺪران را در داﻣﻨﻪ  tsFﻣﻴﺰان  8831ﻛﺸﻴﺮي در ﺳﺎل 
در ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ در  9831ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻴﺎن ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ را ﭘﺎﻳﻴﻦ ارزﻳﺎﺑﻲ ﻧﻤﻮد. رﺿﺎﻳﻲ در ﺳﺎل 
و در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  0/310ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ  را در ﺑﻴﻦ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎي tsF   ﺣﻮزه ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ، ﻣﻴﺰان
در ﺑﺮرﺳﻲ ﺧﻮد ﺑﺮ روي ﻛﭙﻮرﻣﺎﻫﻴﺎن ﺟﻨﻮب  9831ﭘﺎﻳﻴﻨﻲ ﻣﻴﺎن ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ ارزﻳﺎﺑﻲ ﻧﻤﻮد. ﻗﻠﻴﭻ ﭘﻮر در ﺳﺎل 
 و ؛ داد ﻧﺸﺎن ﺷﺪه ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﺎي ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﻴﺎن را ﭘﺎﻳﻴﻨﻲ ﺗﻤﺎﻳﺰ و 0/200 – 0/710را ﻣﻴﺎن tsFدرﻳﺎي ﻣﺎزﻧﺪران، داﻣﻨﻪ 
ﻤﺎﻳﺰ ﻛﻢ در اﻳﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ ، ﺑﺎزﺗﺎب دﻫﻨﺪه ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﻪ دﻟﻴﻞ رﻫﺎﺳﺎزي ﻻروﻫﺎي ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه ﺗ ﻧﻤﻮد ﺑﻴﺎن
در ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ  6002و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل     reirrahC از ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ در ﻣﺮاﻛﺰ ﺗﻜﺜﻴﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
و ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﻧﻜﺮدﻧﺪ و ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﭘﺎﻳﻴﻦ اﻳﻦ  tsFارﺗﺒﺎط ﻣﺜﺒﺘﻲ ﻣﻴﺎن ﻣﻘﺪار  suihcallop suihcalloP
در ﺑﺮرﺳﻲ  8831ﺳﺎﻻري در ﺳﺎل   ﻣﺎﻫﻲ را ﻧﺎﺷﻲ از ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﻴﻦ ﻣﻮﻟﺪﻳﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﺨﺘﻠﻒ اﻋﻼم ﻛﺮدﻧﺪ.
ﺑﺪﺳﺖ آورد و ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮد ﺗﻤﺎﻳﺰ  0/360ﺗﺎ  0/00را ﺑﻴﻦ  tsFﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﺳﻮﻛﻼ در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن 
 3102و ﻫﻤﻜﺎران در ﺳﺎل  ouG ﺑﺎ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎﻳﻲ ﻧﻤﻮﻧﻪ ﻫﺎ ﻣﻨﻄﺒﻖ اﺳﺖ . tsFﺣﺎﺻﻞ از ﻲ ژﻧﺘﻴﻜ
ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺷﻮورت ﻣﺎﻫﻲ ﻧﻘﺮه اي ﻳﺎﻓﺘﻨﺪ و ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ اﻳﻦ ﻧﺘﺎﻳﺞ ﺑﺎ  4در ﺑﻴﻦ  0/603ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺎﻻ ﺑﺎ ﻣﻴﺎﻧﮕﻴﻦ 
  ﻣﻴﺰان ﭘﺎﻳﻴﻦ ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه در آن ﺑﺮرﺳﻲ ﻫﻤﺨﻮاﻧﻲ دارد.
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ﻣﻴﺎن ﺟﻔﺖ ﭼﺎﺑﻬﺎر و ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان اﻳﻦ ﭘﺎراﻣﺘﺮ -در ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه yxDﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺣﺎﺿﺮ در 
  ﺑﺎﺷﺪ. ﭼﺎﺑﻬﺎر -ﻓﺠﻴﺮه ﻛﻪ ﻣﻴﺘﻮان ﺣﻜﺎﻳﺖ از ﺑﻴﺸﺘﺮ ﺑﻮدن ﻣﻴﺰان ﺟﻬﺶ ﻫﺎ ﺑﻴﻦ  ﺟﺎﺳﻚ ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.-ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻧﻮاﺣﻲ
ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﻣﻮرد اﺳﺘﻔﺎده ﻗﺮار ﻣﻲ ﻣﺎﺗﺮﻳﺲ ﺷﺒﺎﻫﺖ و ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﺮاي ﺗﻮﺻﻴﻒ ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎرﻫﺎي 
ﺑﺮاي  8791 ,ieNﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮدﻧﺪ ﻛﻪ  ﻣﻴﺰان ﻣﺘﻮﺳﻂ ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ  2891و ﻫﻤﻜﺎران  در ﺳﺎل  eelkahSﮔﻴﺮد.
( و ﺑﺮاي ﺟﻨﺴﻬﺎي 0/30-0/16(، ﺑﺮاي ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻫﻢ ﺟﻨﺲ  )داﻣﻨﻪ ي 0/200-0/70ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻫﻢ ﮔﻮﻧﻪ )داﻣﻨﻪ ي 
ﺑﻨﺎﺑﺮاﻳﻦ ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﻣﻴﺰان ﻓﺎﺻﻠﻪ ي ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺑﻪ دﺳﺖ آﻣﺪه در ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ  ( ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.0/85-1/12ﻫﻢ ﺧﺎﻧﻮاده )داﻣﻨﻪ ي 
( ﻣﺎﻫﻴﺎن ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﻣﻨﺎﻃﻖ ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ در ﻣﺤﺪوده ي ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﻫﻢ ﺟﻨﺲ  ﻗﺮار ﻣﻲ 0/3-0/11ﺣﺎﺿﺮ )
ﻣﻴﺰان ﺷﺒﺎﻫﺖ ﻣﻴﺎن  6-4ﻃﺒﻖ ﺟﺪول  ﮔﻴﺮﻧﺪ ﻛﻪ ﺧﻮد دﻟﻴﻠﻲ ﺑﺮ اﻧﺸﻘﺎق ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﻮرد ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﺪ.
اﺷﺖ،ﻫﻤﺎﻧﻄﻮر ﻛﻪ ذﻛﺮ دﭼﺎﺑﻬﺎر ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان و در ﻧﺘﻴﺠﻪ ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻓﺎﺻﻠﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ را ﺑﻪ دﻧﺒﺎل -ﺖ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮهﺟﻤﻌﻴ
ﭼﺎﺑﻬﺎر ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار را ﺑﻪ ﺧﻮ د اﺧﺘﺼﺎص داد. در واﻗﻊ -ﺷﺪ ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻧﻴﺰ ﺑﻴﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻓﺠﻴﺮه
  ﺷﺘﻪ و در واﻗﻊ ﺗﺎﻳﻴﺪ ﻛﻨﻨﺪه ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻫﺴﺘﻨﺪ.در اﻳﻦ ﺑﺮرﺳﻲ ﻛﻤﻴﻨﻪ و ﺑﻴﺸﻴﻨﻪ ﺗﻤﺎم ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎ ﺑﺎ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻫﻤﺨﻮاﻧﻲ دا
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  ﻧﺘﻴﺠﻪ ﮔﻴﺮي-6
ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه ﺑﻪ ﻋﻨﻮان ﻳﻜﻲ از ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎي ﺑﺎزار ﭘﺴﻨﺪ، ﺑﻪ روش 
  ﺗﻮاﻟﻲ ﻳﺎﺑﻲ در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن اﻧﺠﺎم ﺷﺪ و ﻧﺘﺎﻳﺞ ذﻳﻞ ﺣﺎﺻﻞ ﺷﺪ:
ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ و ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي  ﻣﺤﺎﺳﺒﻪ ﺷﺪ و  ﻓﺠﻴﺮه ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار را ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد. ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ 
ﭼﺎﺑﻬﺎر  ﻣﺸﺎﻫﺪه ﺷﺪ.ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﻳﻨﻜﻪ  –ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ  ﻣﻴﺰان ﺗﻨﻮع ﻧﻮﻛﻠﺌﻮﺗﻴﺪي و ﻫﺎﭘﻠﻮﺗﻴﭙﻲ  ﺑﻴﻦ ﺟﻔﺖ ﻧﻮاﺣﻲ ﻓﺠﻴﺮه 
ﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد ﻣﻴﺘﻮان ﻋﻠﺖ را اﺟﺘﻤﺎع ﭼﻨﺪﻳﻦ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﻓﺠﻴﺮه از ﻟﺤﺎظ ﭘﺎراﻣﺘﺮﻫﺎي ﻣﺬﻛﻮر ﺑﻴﺸﺘﺮﻳﻦ ﻣﻘﺪار را ﺑﻪ ﺧ
ﺟﻤﻌﻴﺖ در اﺑﻬﺎي اﻳﻦ ﻣﻨﻄﻘﻪ ، ﺗﻌﺪاد ﻛﻢ ﻧﻤﻮﻧﻪ و ﻳﺎ ﻧﺎﺷﻲ از ﻣﻨﺎﺳﺐ ﺑﻮدن ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ و ﭘﻮﻳﺎﻳﻲ اﻳﻦ ﺟﻤﻌﻴﺖ 
داﻧﺴﺖ. در ﻣﻘﺎﺑﻞ ﻣﻨﻄﻘﻪ ﭼﺎﺑﻬﺎر  ﻛﻤﺘﺮﻳﻦ ﻣﻴﺰان را از ﻟﺤﺎظ ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ذﻛﺮ ﺷﺪه ﺑﻪ ﺧﻮد اﺧﺘﺼﺎص داد،ﺣﺪاﻗﻞ 
ر در ﭼﺎﺑﻬﺎر را  ﻣﻴﺘﻮان ﺑﻪ ﺷﺮاﻳﻂ ﺳﺨﺖ و ﭘﺮ اﺳﺘﺮس و ﻋﺪم ﭘﺎﻳﺪاري ﻣﺤﻴﻂ داﻧﺴﺖ. در ﻣﻴﺰان ﻓﺎﻛﺘﻮرﻫﺎي ﻣﺬﻛﻮ
اﻳﻦ ﭘﮋوﻫﺶ داده ﻫﺎي ﺣﺎﺻﻞ از ﻣﻴﺰان ﻫﺘﺮوزﻳﮕﻮﺳﻴﺘﻲ ﻣﺸﺎﻫﺪ ﺷﺪه و ﻣﻮرد اﻧﺘﻈﺎر ﺑﻴﺎﻧﮕﺮ ﻛﺎﻫﺶ ﺗﻨﻮع در ﻣﻨﺎﻃﻖ 
ﻪ ﻣﺎﻧﻨﺪ ﺻﻴﺪ ﺑﻲ ﻣﻮرد ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﻮدﻧﺪ.اﻳﻦ ﻣﻮﺿﻮع ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ اﺳﺘﺮس ﻫﺎي  ﻧﺎﺷﻲ از ﻓﻌﺎﻟﻴﺖ ﻫﺎي اﻧﺴﺎﻧﻲ در ﻫﺮﻣﻨﻄﻘ
روﻳﻪ ، اﻟﻮدﮔﻲ  روز اﻓﺰون اب ﻫﺎ دور از ذﻫﻦ ﻧﻴﺴﺖ.ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ در اﻳﻦ ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﻣﻴﺰان ﺟﺮﻳﺎن ژﻧﻲ و ﺗﻤﺎﻳﺰ ژﻧﺘﻴﻜﻲ  در 
ﻛﻨﺎر ﺗﻄﺎﺑﻖ ﺑﺎ ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ،ﻣﻴﺰان اﺧﺘﻼف ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ را ﻣﺘﻮﺳﻂ ﺑﻴﺎن ﻧﻤﻮده و ﻧﺸﺎن دادﻧﺪ ﻋﻠﻲ رﻏﻢ ﻣﻬﺎﺟﺮت 
  ﻳﺎي ﻋﻤﺎن داراي ﺳﻪ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﺟﺪا از ﻳﻜﺪﻳﮕﺮ ﻣﻲ ﺑﺎﺷﻨﺪ.ﻣﻨﺎﺳﺐ ﻣﻮﺟﻮد ﺑﻴﻦ ﻣﻨﺎﻃﻖ، ﺳﻮاﺣﻞ ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و در
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  ﻫﺎﭘﻴﺸﻨﻬﺎد
ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ دﻗﻴﻖ ﺗﺮ ﺗﻮﺻﻴﻪ ﻣﻲ ﺷﻮد آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﺑﺮاي ﻣﺎﻫﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه ﻃﺮاﺣﻲ  •
  ﮔﺮدد  ، و ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از از آﻏﺎزﮔﺮﻫﺎي اﺧﺘﺼﺎﺻﻲ ﻧﺘﺎﻳﺞ دﻗﻴﻖ ﺗﺮي ﺑﻪ دﺳﺖ آﻳﺪ.
ﺗﻬﻴﻪ ﺑﺎﻧﻚ ژﻧﻲ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر اﻳﺠﺎد ﭘﺎﻳﮕﺎﻫﻲ از ﻣﻴﺮاث اﻧﺪوﺧﺘﻪ ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﮔﺮداوري و ﻳﻜﭙﺎرﭼﻪ ﺳﺎزي داده ﻫﺎي  •
 ﭘﺮاﻛﻨﺪه ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﻫﻤﭽﻨﻴﻦ ﺗﺴﻬﻴﻞ در ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ژﻧﺘﻴﻜﻲ آﻳﻨﺪه 
ﺑﺮرﺳﻲ اﻣﻜﺎن ﺗﻜﺜﻴﺮ و ﭘﺮورش ﻣﺼﻨﻮﻋﻲ ﮔﻮﻧﻪ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن ﺳﻴﺎه ﺑﺎ ﺗﻮﺟﻪ ﺑﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻬﺖ ﺣﻔﻆ  •
 ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ
 وم اﺟﺮاي ﻣﻄﺎﻟﻌﺎت ﮔﺴﺘﺮده ﺑﺎ ﻫﻤﻜﺎري ﻛﺸﻮرﻫﺎي ذﻳﻨﻔﻊ ﺟﻬﺖ دﺳﺘﻴﺎﺑﻲ ﺑﻪ اﻃﻼﻋﺎت دﻗﻴﻖ ﺗﺮ و ﮔﺴﺘﺮده ﺗﺮﻟﺰ •
ﺑﻜﺎرﮔﻴﺮي روش ﻫﺎي ژﻧﺘﻴﻜﻲ دﻳﮕﺮ ﺑﻪ ﻣﻨﻈﻮر ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي  •
 ﻋﻤﺎن در ﺟﻬﺖ ﻣﻘﺎﻳﺴﻪ و اﻃﻤﻴﻨﺎن از ﻧﺘﺎﻳﺞ اﻳﻦ ﺗﺤﻘﻴﻖ
 ﺘﺮ ﺟﻬﺖ ﺑﺮرﺳﻲ دﻗﻴﻖ ﺗﺮاﺳﺘﻔﺎده از ﺗﻌﺪاد ﻧﻤﻮﻧﻪ ﺑﻴﺸ •
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  ﻣﻨﺎﺑﻊ
( درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ sutalletsresnepicA. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻬﺎي ﻣﺎﻫﻲ ازون ﺑﺮون )6831ﻧﻮروزي، م.،  •
اﺳﺘﻔﺎده از روش ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﻣﻴﻜﺮوﺳﺘﻼﻳﺖ. رﺳﺎﻟﻪ دﻛﺘﺮي ﺑﻴﻮﻟﻮژي درﻳﺎ، داﻧﺸﮕﺎه آزاد اﺳﻼﻣﻲ واﺣﺪ ﻋﻠﻮم و 
  ﺗﺤﻘﻴﻘﺎت ﺗﻬﺮان.
. 9831اﺣﻤﺪي، م.، ﻣﺤﻤﺪي زاده، ف.، اﺑﺮاﻫﻴﻤﻲ، م.، اﺟﻼﻟﻲ، ك.، ﻗﺎﺟﺮي، ش.، اﻛﺒﺮزاده، غ. اﺻﻐﺮي، ث.،  •
ﺗﺮاﻛﻢ ﺷﻜﻢ ﭘﺎﻳﺎن در ﻗﺒﻞ و ﺑﻌﺪ از ﻣﺎﻧﺴﻮن ﺗﺎﺑﺴﺘﺎﻧﻪ  در ﺳﻮاﺣﻞ اﻳﺮاﻧﻲ درﻳﺎي ﻋﻤﺎن. ﻣﺠﻠﻪ آﺑﺰﻳﺎن و  ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع
  . 4ﺷﻴﻼت. ﺳﺎل اول. ﺷﻤﺎره 
  . ﻣﺒﺎﻧﻲ زﻳﺴﺖ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ و ﻣﻬﻨﺪﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ. اﻧﺘﺸﺎرات ﻣﺎﻧﻲ. 6831اﻣﺘﻴﺎزي، گ.  •
 ,اﻧﺘﺸﺎرات داﻧﺸﮕﺎه ﺷﻴﺮاز. ﭘﻴﺶ درآﻣﺪي ﺑﺮ ﻣﻬﻨﺪﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ، 8731اﻣﻴﻦ ﻻري، م.  •
  .. ژﻧﺘﻴﻚ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ، ﺟﻠﺪ دوم، اﻧﺘﺸﺎرات داﻧﺸﮕﺎه ﺷﻴﺮاز4731ﭘﺎﺳﺎﻻر، پ و ﺻﻤﺪي، ع.  •
  ، اﻧﺘﺸﺎرات ﺻﻨﻢ. RCP. آﺷﻨﺎﻳﻲ ﺑﺎ 0831ﭘﻮرﻧﻘﺸﺒﻨﺪ، ز.  •
  . ﺟﻐﺮاﻓﻴـﺎي آﺑﻬـﺎ. اﻧﺘﺸﺎرات داﻧﺸﮕﺎه ﺗﻬﺮان.9531ﺟﺪاري ﻋﻴﻮﺿﻲ، ج.  •
،  DPAR.. ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ در ﺷﺶ ﺗﻮده ﺑﺰ ﺑﻮﻣﻲ اﻳﺮان ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ0831ﺟﻮاﻧﺮوح ﻋﻠﻲ آﺑﺎد، ع.  •
  . ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ژﻧﺘﻴﻚ و اﺻﻼح دام. داﻧﺸﻜﺪه ﻛﺸﺎورزي داﻧﺸﮕﺎه ﺗﺮﺑﻴﺖ ﻣﺪرس
 اﺣﻤﺪﻧﮋاد، ،.م زاده، ﺣﺴﻦ ،.ا ﻗﺎﺳﻤﻲ، ،.ع ﻧﻈﺎﻣﻲ ﺑﻠﻮﭼﻲ، ،.س رﺿﻮاﻧﻲ، ،.ح وﺛﻮﻗﻲ، ،.م ﭘﻮرﻛﺎﻇﻤﻲ، ،.ح ﺧﺎرا، •
 اﻧﺰﻟﻲ، ﺗﺎﻻب در  silatneiro amarb simarbAﺳﻴﻢ  ﻣﺎﻫﻲ ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﻨﻮع . 7831 .ا ﻛﻴﻮان، ،.ﭘﺮﺳﺖ،ا ﻗﻨﺎﻋﺖ ،.م
  .12.ﺷﻤﺎره اﻳﺮان  ﺷﻨﺎﺳﻲ آذرﺑﺎﻳﺠﺎن( ﻣﺠﻠﻪ زﻳﺴﺖ ﺧﺰر)ﺟﻤﻬﻮري درﻳﺎي ﻏﺮﺑﻲ ﺟﻨﻮب و (ﺟﻨﻮﺑﻲ)اﻳﺮان ﺳﻮاﺣﻞ
در   mulytcadartet  amenorehtuelEﻣﻌﻤﻮﻟﻲﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ راﺷﮕﻮ  . ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ0931ﺧﺎﻟﺪي، ه.  •
. ﭘﺎﻳﺎن DPAR-RCPو ANRr S82( ژن  gnicneuqeSﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻮاﻟﻲ )
 ه ﻋﻠﻮم و ﻓﻨﻮن درﻳﺎﻳﻲ ﺧﺮﻣﺸﻬﺮ.ﻧﺎﻣﻪ دﻛﺘﺮي. داﻧﺸﮕﺎ
. ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ﺗﺎس ﻣﺎﻫﻲ اﻳﺮاﻧﻲ و روﺳﻲ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اي. ﭘﺎﻳﺎن 5831ﺧﻮش ﺧﻠﻖ، م.  •
  ﻧﺎﻣﻪ دﻛﺘﺮي. داﻧﺸﮕﺎه ﮔﺮﮔﺎن. 
. ﺑﺮرﺳﻲ ﭘﻠﻲ ﻣﻮرﻓﻴﺴﻢ ﺗﻌﺪادي از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اي در ﺟﻤﻌﻴﺖ ﮔﻮﺳﻔﻨﺪ 3831داﻧﺸﻮرآﻣﻠﻲ، ع. ر.  •
  ﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ﻋﻠﻮم داﻣﻲ. داﻧﺸﮕﺎه ﺗﻬﺮان.ﺑﻠﻮﭼﻲ. ﭘﺎﻳ
  . ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎ،ﮔﻮﻧﻪ ﻫﺎ و ﺗﻜﺎﻣﻞ، اﻧﺘﺸﺎرات داﻧﺸﮕﺎه ﻓﺮدوﺳﻲ ﻣﺸﻬﺪ. 4831دروﻳﺶ، ج.  •
. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻔﻴﺪ 9831رﺿﺎﻳﻲ، م.، ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ، ع.، ﺷﻌﺒﺎﻧﭙﻮر، ب.، ﻛﺸﻴﺮي، ح.  •
ﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره. ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﻲ ﺷﻴﻼت اﻳﺮان. ( در ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑmutuk iisirf sulituR)
  .3ﺳﺎل ﺑﻴﺴﺘﻢ. ﺷﻤﺎره 
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 ﻣﺎﻫﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ژﻧﺘﻴﻚ ﺳﺎﺧﺘﺎر و رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره اي . ﺗﻨﻮع1931ﻛﺸﻴﺮي،ح.  و ﺷﻌﺒﺎﻧﭙﻮر،ب ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ،ع.  رﺿﺎﻳﻲ،م. •
 .4. ﺷﻤﺎره 52  . دورهاﻳﺮان ﺷﻨﺎﺳﻲ زﻳﺴﺖ ﻣﺎزﻧﺪران. ﻣﺠﻠﻪ اﺳﺘﺎن ﺳﻔﻴﺪ در ﺳﻮاﺣﻞ
 sylehcomterE. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻻك ﭘﺸﺖ درﻳﺎﻳﻲ ﻧﻮك ﻋﻘﺎﺑﻲ ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس 7831روﺷﻨﻲ، س.  •
داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم و ﻓﻨﻮن . ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ. etilletasorcimﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ  atacirbmi
 درﻳﺎﻳﻲ ﺧﺮﻣﺸﻬﺮ. 
( در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و  ebin accubortAﺳﻴﺎه ).ﮔﺰارش ﺑﺮرﺳﻲ ذﺧﺎﻳﺮ ﺷﺒﻪ ﺷﻮرﻳﺪه دﻫﺎن 2931ﺳﺎﻻرﭘﻮري، ع.  •
  .درﻳﺎي ﻋﻤﺎن. وزارت ﺟﻬﺎد ﻛﺸﺎورزي. ﭘﮋوﻫﺸﻜﺪه اﻛﻮﻟﻮژي ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن
 mudanac nortnecyhcaR. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻫﺎي ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻮﻛﻼ 7831ﺳﺎﻻري ﻋﻠﻲ آﺑﺎدي، م. ع.  •
در ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و درﻳﺎي ﻋﻤﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﻣﻮاﻛﻮﻟﻲ رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره. رﺳﺎﻟﻪ دﻛﺘﺮي رﺷﺘﻪ ﺑﻴﻮﻟﻮژي درﻳﺎ 
  .ﮔﺮاﻳﺶ، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﻓﻨﻮن درﻳﺎﻳﻲ ﺧﺮﻣﺸﻬﺮ
  ()ﺗﺸﺮﻳﺢ و ﻓﻴﺰﻳﻮﻟﻮژي(، اﻧﺘﺸﺎرات ﺣﻖ ﺷﻨﺎس. 1. ﻣﺎﻫﻲ ﺷﻨﺎﺳﻲ)3831ﺳﺘﺎري، م. •
ﺧﻲ ﺻﻔﺎت زﻳﺴﺘﻲ ﻻﻛﭙﺸﺘﻬﺎي درﻳﺎﻳﻲ در ﺟﺰﻳﺮه . ﺑﺮرﺳﻲ ﺑﺮ2831ﺳﻌﻴﺪﭘﻮر، ب.،  ﺳﻮاري، ا.،  اﺣﻤﺪي، م.ر.  •
  .16ﻫﺮﻣﺰ و ﻫﻨﮕﺎم. ﭘﮋوﻫﺶ و ﺳﺎزﻧﺪﮔﻲ. ﺳﺎل دوازدﻫﻢ. ﺷﻤﺎره 
در آﺑﻬﺎي  rapsid suinahpAو  sinoanig suinahpA. ﺗﻌﻴﻴﻦ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﮔﻮرﺧﺮي 0931ﺳﻠﻴﻤﻲ، ع.  •
  . PLFR-RCPﺳﺎﺣﻠﻲ ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن و ﺑﻮﺷﻬﺮ ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ 
 . واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز، اﻧﺘﺸﺎرات ﭘﺎرﺳﻴﺮان. 0831، م ، ﺳﻴﺪ رﺿﺎي ﺗﻬﺮاﻧﻲ، م. ﺷﺎه ﺣﺴﻴﻨﻲ •
  . زﻳﺴﺖ ﺷﻨﺎﺳﻲ ﻳﺎﺧﺘﻪ اي، اﻧﺘﺸﺎرات ﻣﺮﻛﺰ ﻧﺸﺮ داﻧﺸﮕﺎﻫﻲ. 4731ﺷﺎﻫﺴﻮن ﺑﻬﺒﻮدي، ب و ﻣﺤﺮرﺧﻤﺎﻣﻲ، خ.  •
 resnepicA. ﺑﺮرﺳﻲ ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ازون ﺑﺮون4831ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ، ع.، ﭘﻮرﻛﺎﻇﻤﻲ، م.، رﺿﻮاﻧﻲ، س.  •
 ﺑﺨﺶ ﺷﻤﺎﻟﻲ )رودﺧﺎﻧﻪ وﻟﮕﺎ( و ﺟﻨﻮﺑﻲ)رودﺧﺎﻧﻪ ﺗﺠﻦ( درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﻪ روش ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ )1771 ,sallaP( sutallets
  . ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻮم ﻛﺸﺎورزي و ﻣﻨﺎﺑﻊ ﻃﺒﻴﻌﻲ. ﺳﺎل دوازدﻫﻢ. ﺷﻤﺎره ﺷﺸﻢ.PLFR-RCP
  . واﻛﻨﺶ زﻧﺠﻴﺮه اي ﭘﻠﻴﻤﺮاز، اﻧﺘﺸﺎرات داﻧﺸﮕﺎه اﻣﺎم رﺿﺎ)ع(. 1831ﺷﻬﺮﻳﺎري، ف.، اﻣﺎم ﺟﻤﻌﻪ، ع.  •
( درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش sirtnevidun resnepicA. ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎرﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﺷﻴﭗ )5831، م. ﺻﻔﺮي •
  . ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ﺷﻴﻼت، داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﻛﺸﺎورزي و ﻣﻨﺎﺑﻊ ﻃﺒﻴﻌﻲ ﮔﺮﮔﺎن.  رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره
  .اﺳﺘﺎن ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن ﺷﻴﻼت ﻛﻞ اداره .ﻫﺮﻣﺰﮔﺎن اﺳﺘﺎن 0931 ﺳﺎل ﺻﻴﺪ وﺿﻌﻴﺖ ﮔﺰارش. 1931 ا زاده، ﻋﺎﻟﻲ •
. ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺗﺎس ﻣﺎﻫﻲ اﻳﺮان در رودﺧﺎﻧﻪ ﺳﻔﻴﺪ رود ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از روش ﻣﻮﻟﻜﻮﻟﻲ 1831ﻋﻄﺎﺋﻲ، ف.  •
و اﻃﻼﻋﺎت ﻣﻮرﻓﻮﻟﻮژﻳﻜﻲ. ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ارﺷﺪ ﻋﻠﻮم ﺟﺎﻧﻮري، داﻧﺸﮕﺎه  AND-tmروي  PLFR-RCP
 ﺷﻬﻴﺪ ﺑﻬﺸﺘﻲ. 
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ﺑﻨﺪي ﻓﻴﻠﻮژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻫﻤﺘﺎﻓﺖ ﮔﻮﻧﻪ ﺟﻐﺪ اﻧﺒﺎري  . رده1931ﻋﻠﻲ اﺑﺎدﻳﺎن، م.، ﻋﻼﻳﻲ ﻛﺎﺧﻜﻲ، ن.، دروﻳﺶ، ج.  •
ﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣﻲ و  .(: ارزﻳﺎﺑﻲ آراﻳﻪ ﺷﻨﺎﺧﺘﻲANRr S61( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ژن ﻣﻴﺘﻮﻛﻨﺪرﻳﺎﻳﻲ )9671 ,ilopocS abla otyT)
  ﺑﻴﻮﺳﻴﺴﺘﻤﺎﺗﻴﻚ، ﺳﺎل ﭼﻬﺎرم، ﺷﻤﺎره ﻳﺎزدﻫﻢ.
  .، ﺗﻜﺎﻣﻞ ﻣﻮﺟﻮدات زﻧﺪه، اﻧﺘﺸﺎرات ﻓﻴﺮوزه.2831ﻋﻠﻲ ﺑﻴﻚ، ه.  •
 aziL ) 0181,ossiR.ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﻔﺎل ﻃﻼﻳﻲ) 0931 .ﺷﻌﺒﺎﻧﭙﻮر ,ب ،ع.،ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ  ،ز. ،ﻗﺪﺳﻲ •
در ﺳﻮاﺣﻞ اﺳﺘﺎن ﮔﻠﺴﺘﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎي رﻳﺰ ﻣﺎﻫﻮاره.ﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣﻲ و ﺑﻴﻮﺳﻴﺴﺘﻤﺎﺗﻴﻚ,ﺳﺎل  atarua
  .ﺳﻮم,ﺷﻤﺎره ﺷﺸﻢ
ﻦ ﻛﻨﮕﺮه ﻋﻠﻮم زراﻋﺖ و اﺻﻼح در اﺻﻼح ﻧﺒﺎﺗﺎت. ﭼﻬﺎرﻣﻴ AND. ﻛﺎرﺑﺮد ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي 5731ﻗﺮه ﻳﺎﺿﻲ، ب.  •
  ﺷﻬﺮﻳﻮر، داﻧﺸﮕﺎه ﺻﻨﻌﺘﻲ اﺻﻔﻬﺎن. 4-7ﻧﺒﺎﺗﺎت اﻳﺮان. 
در   silitaivulf  acreP.ﺑﺮرﺳﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﺟﻤﻌﻴﺖ و ﻓﻴﻠﻮژﻧﻲ ﺳﻮف ﺣﺎﺟﻲ ﻃﺮﺧﺎن 9831ﻗﺮﻳﺐ ﺧﺎﻧﻲ، م.  •
درﺳﺪ ارس وﺣﻮﺿﻪ ي ﺟﻨﻮب ﻏﺮﺑﻲ    crepoicul rednaSﺳﻔﻴﺪﺗﺎﻻﺑﻬﺎي اﻧﺰﻟﻲ و اﻣﻴﺮﻛﻼﻳﻪ ﻻﻫﻴﺠﺎن و ﺳﻮف 
  درﻳﺎي ﺧﺰر. ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ دﻛﺘﺮي. داﻧﺸﮕﺎه آزاداﺳﻼﻣﻲ ﺗﻬﺮان، واﺣﺪﻋﻠﻮم وﺗﺤﻘﻴﻘﺎت. 
( در رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود،  oiprac sunirpyC. ﺑﺮرﺳﻲ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر ﻣﻌﻤﻮﻟﻲ )9831ﻗﻠﻴﭻ ﭘﻮر، م.  •
ﻫﻮاره ) ﻣﻴﻜﺮوﺳﺎﺗﻼﻳﺖ(. ﭘﺎﻳﺎن ﻧﺎﻣﻪ ي ﻛﺎرﺷﻨﺎﺳﻲ ﻗﺮه ﺳﻮ و ﺗﺎﻻب ﮔﻤﻴﺸﺎن ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮ ﻫﺎي رﻳﺰ ﻣﺎ
  ارﺷﺪ ﺷﻴﻼت. داﻧﺸﮕﺎه ﻋﻠﻮم ﻛﺸﺎورزي و ﻣﻨﺎﺑﻊ ﻃﺒﻴﻌﻲ ﮔﺮﮔﺎن. 
  ﻓﺮاز اﻧﺮژي ﭘﺎﻳﺪار.   .  اﻗﻴﺎﻧﻮس ﺷﻨﺎﺳﻲ، ﭼﺎپ دوم، اﻧﺘﺸﺎرات7731ﻛﺮ ﺑﺎﺳﻲ، ع.  •
 sulitur sulituR  ﻛﻠﻤﻪ ﻣﺎﻫﻲ ﺟﻤﻌﻴﺘﻲ ﺳﺎﺧﺘﺎر . ﺑﺮرﺳﻲ0931ﻛﺸﻴﺮي ،ح. ؛ﺷﻌﺒﺎﻧﻲ ع.؛ ﺷﻌﺒﺎﻧﭙﻮر ،ب.  و رﺿﺎﻳﻲ م.  •
 . 01درﻳﺎﻳﻲ دوره  ﻓﻨﻮن و ﻋﻠﻮم رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره . ﻣﺠﻠﻪ ازﻧﺸﺎﻧﮕﺮ اﺳﺘﻔﺎده ﺑﺎ ﮔﻤﻴﺸﺎن و اﻧﺰﻟﻲ ﻣﻨﺎﻃﻖ در  sucipsac
   .4ﺷﻤﺎره 
 . ﻣﻬﻨﺪﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﺎﻣﻊ، اﻧﺘﺸﺎرات ﮔﻠﻬﺎي ﺑﻬﺸﺖ. 5831ﮔﻠﻪ داري، ح. و ﻓﺮوﻏﻤﻨﺪ، ع.  •
. ﺑﺮرﺳﻲ ژﻧﺘﻴﻚ ﺟﻤﻌﻴﺖ ﻣﺎﻫﻲ ﻛﭙﻮر 7831ﺗﻘﻮي، ج. ﻻﻟﻮﺋﻲ،  ف.،  رﺿﻮاﻧﻲ ﮔﻴﻞ ﻛﻼﺋﻲ، س.،  ﻓﺎﻃﻤﻲ، ر. و  •
. ﻣﺠﻠﻪ ﻋﻠﻤﻲ ﺷﻴﻼت PLFR-RCP ANDtm( ﺣﻮﺿﻪ ﺟﻨﻮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از  oiprac sunirpyCﻣﻌﻤﻮﻟﻲ )
  .2اﻳﺮان،ﺳﺎل ﻫﻔﺪﻫﻢ، ﺷﻤﺎره 
. ﻣﺤﻴﻂ زﻳﺴﺖ ﺧﻠﻴﺞ ﻓﺎرس و ﺣﻔﺎﻇﺖ از آن. 9831ﻟﻄﻔﻲ، ح.، ﺑﻘﺎﻳﻲ، ح.، ﻣﻮﺳﻮي، ر.، ﺧﻴﺎﻣﺒﺎﺷﻲ، س.  •
 .ﻋﻠﻤﻲ ﭘﮋوﻫﺸﻲ ﺟﻐﺮاﻓﻴﺎي اﻧﺴﺎﻧﻲ. ﺳﺎل ﺳﻮم. ﺷﻤﺎره اولﻓﺼﻠﻨﺎﻣﻪ 
ﻣﺤﻤﺪﻳﺎن، س.، رﺿﻮاﻧﻲ ﮔﻴﻞ ﻛﻼﺋﻲ، س.، ﻛﺎﻇﻤﻴﺎن، م.، ﻛﻤﺎﻟﻲ، ا.، ﺗﻘﻮي، م.ج.، روح اﻟﻬﻲ، ش.، ﻻﻟﻮﺋﻲ،  •
 ,sallaP(asrep abmiv abmiV. ﻣﻄﺎﻟﻌﻪ ﺗﻨﻮع ژﻧﺘﻴﻜﻲ و ﺳﺎﺧﺘﺎر ژﻧﺘﻴﻜﻲ ﻣﺎﻫﻲ ﺳﻴﺎه ﻛﻮﻟﻲ 09831ف.، ﻧﻴﺮاﻧﻲ، م. 
ﺮﻗﻲ و ﻏﺮﺑﻲ درﻳﺎي ﺧﺰر )رودﺧﺎﻧﻪ ﻫﺎي ﺣﻮﻳﻖ و ﮔﺮﮔﺎﻧﺮود( ﺑﺎ اﺳﺘﻔﺎده از ﻧﺸﺎﻧﮕﺮﻫﺎي در ﺳﻮاﺣﻞ ﺷ )4181
  .رﻳﺰﻣﺎﻫﻮاره. ﺗﺎﻛﺴﻮﻧﻮﻣﻲ و ﺑﻴﻮﺳﻴﺴﺘﻤﺎﺗﻴﻚ، ﺳﺎل دوم، ﺷﻤﺎره ﭘﻨﺠﻢ
٦٠   ح
  شرا / 
 
•  .م ،نﺎﻴﻜﻠﻣ1392.ﺪﻬﺸﻣ ﻲﻫﺎﮕﺸﻧاد دﺎﻬﺟ تارﺎﺸﺘﻧا .ﻲﻟﻮﻜﻟﻮﻣ ﻲﺳﺎﻨﺷ مﻮﺑ .  
•  .ف ،ﻲﻳﻮﻟﻻ ،.ك.م ،ﻲﺼﻟﺎﺧ ،.س  ،ﻲﻳﻼﻛ ﻞﻴﮔ ﻲﻧاﻮﺿر ،.م ،هداز ﺖﻤﻌﻧ1390  ﻲﻜﻴﺘﻧژ عﻮﻨﺗ ﻲﺳرﺮﺑ .6  ﻪﻧﻮﮔ
 شور ﻪﺑ ناﺮﻳا يﺎﻬﺑآ نﺎﻴﻫﺎﻣ لﺎﻔﻛ زاPCR-sequencing  مﻮﻧژ زا هدﺎﻔﺘﺳا ﺎﺑmtDNA  ﻲﻠﻣ ﺲﻧاﺮﻔﻨﻛ ﻦﻴﻟوا بﺎﺘﻛ.
.ناﺮﻳا يروﺮﭘ يﺰﺑآ  
•  .ق ،هﺪﻜﻟﺎﺳ ﻲﻨﻴﺴﺣ و .ب ،ﻲﺿﺎﻳ هﺮﻗ ،.م ،يﻮﻘﻧ1386 پﺎﭼ .ناﺮﻬﺗ هﺎﮕﺸﻧاد تارﺎﺸﺘﻧا .ﻲﻟﻮﻜﻟﻮﻣ يﺎﻫﺮﮕﻧﺎﺸﻧ .
 .مود  
•  .م ،يﺪﻳﻮﻧ1385) دازآ ﻲﻫﺎﻣ ﻲﺘﻴﻌﻤﺟ رﺎﺘﺧﺎﺳ ﻲﺳرﺮﺑ .Salmo trutta(    ﻲﻟﻮﻜﻟﻮﻣ شور زا هدﺎﻔﺘﺳا ﺎﺑ رﺰﺧ يﺎﻳرد
.نﻼﻴﮔ هﺎﮕﺸﻧاد .ﺪﺷرا ﻲﺳﺎﻨﺷرﺎﻛ ﻪﻣﺎﻧ نﺎﻳﺎﭘ .هراﻮﻫﺎﻣﺰﻳر  
•  .ا ،ﻮﻟﺮﻘﺳ هداز ﻢﺷﺎﻫ1384ژ تﺎﻌﻟﺎﻄﻣ يﺎﻬﺷور و لﻮﺻا ..ﺮﻬﻣ ﺶﻘﻧ تارﺎﺸﺘﻧا ،لوا ﺪﻠﺟ ،نﺎﻴﻫﺎﻣ ﻲﻜﻴﺘﻧ  
•  .ا ،ﻦﻣﺮﻟﺎﻫ1384 هداز ﻢﺷﺎﻫ جﺮﻳا ﻪﻤﺟﺮﺗ ،(مود و لوا ﺪﻠﺟ)نﺎﻴﻫﺎﻣ ﻲﻜﻴﺘﻧژ تﺎﻌﻟﺎﻄﻣ يﺎﻫ شور و لﻮﺻا .
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:هﺪﺷ هﺪﻫﺎﺸﻣ يﺎﻫ ﭗﻴﺗﻮﻠﭘﺎﻫ يﺎﻫ ﻲﻟاﻮﺗ 
 
   Hap_1                      GTGTACGCCTGTTTGTGATCCA-AATG--------CCAATCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_2                      TGGTACCAACCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-TTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_3                      -------CCTTTATTTGGG-CTCCAAAGA------GCTATCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_4                      -------------CGGGGGCTGTAACGGGA----GGCATTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_5                      GGGGAAAGGGCCTTTTGTG--CTTACGGA------GCTATCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_6                      AGGAACAA-GCTTT-TGT--GCTTACGGA-----GCT-TTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_7                      CTGTACCGCCTTTTGTGC---T-TACGGG------CCAATCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGACACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA
TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG
TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_8                      ATGTACCAACCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-TTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCGTGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_9                      AGGTACCAAGCTTT-TGT--GCTTACGGA-----CCT-ATCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_10                     CTGTAGGC-TGA---GTAGGAC---CAGAT----GCCAATTGAG--GCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_11                     AGAACGATCTGTACGTAGGAAC---CAAAT----GCCAAACGGA-ACCTCAT-
CCCAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA
TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG
TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
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   Hap_12                     CTGTCGGC-TGA---TTAGGAC---C-GAT----GCCAAACGGG--CCCCAT-GCCAAC-
TCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAATAGATAC
ATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGTTAGTGAT
CCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_13                     CTGTCGGCCTGA---GTAGGAC---CAAAT----GCCAATCGGG--GCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_14                     ATGTCGGCTGAT---TAGGAGC---CAAAT----GCCAATTTGA-
AGCCCATCGCTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAAT
ATTGTAAATAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTAC
AGGAGTGTTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_15                     TTTTCGGCCTGTTT--GTGATC-CACA-AT---GCCAAT-CTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_16                     A-GGACCA-GCTTT-TGTGCTCT-ACGGA--G--CCTATTCTAG-GGCTCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_17                     CTGTCGATCTGT-CGTACGAAC---CAGAT----GCCAAGTGGA--CCCCAT-
GCCAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAA
TAGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTG
TTAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_18                     CTGTCGGCCTGA-TTA-TGAAC---CAAAT----GCCATTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
 
   Hap_19                     CAGGTAGGCTGATTGTGAACCACAATG--------CCAATCGAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTGTGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCTTGTGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTACAGGAGTGT
TAATGATCCCAGGAGTGATGGGGGGTAG 
 
   Hap_20                     CTGTAGGCCTGA-TTAGTGAAC---CAAAG----GCCTTTCTAG-GGCCCAT-
CTTAACATCTTCAGCGTTATGCTTTTATTAAGCTACGTTAGCATGCGCGTCATTTTAATATTGTAAAT
AGATACATTTTGGACCAAAAAATACTACTAGGGGTTTTCCTGTTTCCGGGGGGTTTGCAGGAGTGT
TAGTGATCCCAGGAGTGTTGGGGGGTAG 
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ﺪﺷ هﺪﻫﺎﺸﻣ يﺎﻫ ﭗﻴﺗﻮﻠﭘﺎﻫ ﻲﻧاوﺮﻓ:ﻪﻌﻟﺎﻄﻣ درﻮﻣ ﻖﻃﺎﻨﻣ رد ه  
Haplotype:              Jask     Fojairah     Chabahar 
                        (15)        (14)        (12) 
---------------------------------------------------- 
 Hap_1             0.0667           0           0    
 
 Hap_2              0.267       0.286       0.333    
 
 Hap_3             0.0667           0           0    
 
 Hap_4              0.133           0           0    
 
 Hap_5              0.133           0           0    
 
 Hap_6                0.2      0.0714        0.25    
 
 Hap_7             0.0667           0           0    
 
 Hap_8             0.0667           0           0    
 
 Hap_9                  0      0.0714           0    
 
Hap_10                  0      0.0714           0    
 
Hap_11                  0      0.0714           0    
 
Hap_12                  0      0.0714           0    
 
Hap_13                  0      0.0714           0    
 
Hap_14                  0      0.0714           0    
 
Hap_15                  0      0.0714           0    
 
Hap_16                  0      0.0714           0    
 
Hap_17                  0      0.0714           0    
 
Hap_18                  0           0       0.167    
 
Hap_19                  0           0      0.0833    
 
Hap_20                  0           0       0.167    
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Abstract 
 
Black Mouth Croaker (Atrobucca nibe) is of significant value from the economics point of view. In the 
following study, the genetic diversity of Atrobucca nibe has been investigated using the PCR-sequencing method 
from three different regions of the Persian gulf and Oman Sea, namely Chabahar in the Sistan and Baluchestan 
and Jask in Hormozgan Province of Iran and Fujairah in the Fujairah Emirate of the United Arab of Emirates. 
The purpose of the following exploration has essentially beencoined to further the study of Atrobucca nibe 
genetic diversity and its population structure in the Persian Gulf and Oman Sea. For this purpose, a number of 54 
fish have been collected from the aforementioned regions. The DNA of the fish had been extracted through the 
Ammonium Acetate method and the quality of the DNAs were analyzed via the spectrophotometry and 
furthermore the quantity of the extracted DNA were assessed viaelectrophoresis. Polymerase Chain Reaction 
(PCR) was conducted on the targeted DNAs and thenceforth DNA sequencing was carried out. Subsequently, 
through sequencing it was discovered that the D-loop region in the mitochondrial DNA (mtDNA) of Black 
Mouth Croaker,contained 270 base pairs (bp). For the purpose of analyzing the genetic diversity of Atrobucca 
nibe and its population structure in the Persian Gulf and Oman Sea, the following softwares have been 
conducted, namely theBioEdit, Arlequin, Dnasp and Mega5 software. Furthermore, the Kimura 2-parameter was 
used for the purpose of genetic distance analysis. Through observations of average levels of FST between the 
regions, it can be summed up that genetic differences do exist among the present populations. On the grounds of 
the obtained results from the Persian Gulf and Oman Sea, it can be concluded that there currently are three 
different populations of Atrobucca nibe residing in the waters of Sistan & Baluchestan, Hormozgan and Fujairah.  
 
 
Keywords: Atrobucca nibe, Genetic diversity, PCR-Sequencing, Oman Sea 
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